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 RESUMO 
A demanda por estudos envolvendo tolerância aos estresses abióticos vem aumentado 
nos últimos anos para muitas espécies agrícolas. Na cultura da cana-de-açúcar 
(Saccharum spp. L.), a seca e o frio são os principais estresses climáticos de ocorrência 
no Brasil. Embora a cana-de-açúcar predomine em regiões de clima tropical, estima-se 
que em 25% dos países produtores, o seu cultivo se desenvolva em áreas com ocorrência 
de estresse por baixas temperaturas, como exemplo a região sul do Brasil. O objetivo 
geral desta pesquisa foi contribuir com o melhoramento genético da cana-de-açúcar para 
as condições de cultivo o sul do Brasil, com a apresentação dos resultados em dois 
capítulos. O primeiro capítulo apresenta as estimativas dos parâmetros genéticos e o 
desempenho de famílias de cana-de-açúcar em condição naturais de estresse por frio no 
sul do Brasil, na primeira fase de teste. Em outras palavras, buscou-se apresentar a 
amplitude da variabilidade para os caracteres avaliados na população base utilizada. No 
segundo capítulo, o objetivo foi selecionar famílias e clones de cana-de-açúcar, visando 
principalmente maior tolerância ao frio em condições naturais de cultivo. Esta pesquisa 
apresenta resultados de cinco anos de investigação com uma população de cana-de-
açúcar, produto da parceria entre as instituições públicas Universidade Federal do Paraná 
(PMGCA/UFPR/RIDESA) e Embrapa Clima Temperado, sendo o primeiro registro de 
pesquisa visando o melhoramento de uma população base (seedlings ou T1) no estado 
do Rio Grande do Sul, região de maior Latitude no Brasil. A primeira fase de teste, ou 
campo T1, foi formado por 53 famílias de irmãos completos, com o plantio a campo no 
município de Pelotas, RS, Brasil (Lat. 31º 41’ S), no ano de 2012. A condução da 
população base se deu em ano agrícola com recordes de baixas temperaturas e geadas 
(-2,2 ºC) no inverno de 2013, condições estas que foram propícias para a seleção de 
genótipos mais tolerantes ao frio. Avaliações e seleções ocorreram no mês de agosto dos 
anos 2013, 2014 e 2015, durante as três primeiras fases de teste T1, T2 e T3, 
respectivamente. Com base na avaliação dos caracteres de interesse (componentes da 
produção, qualidade e de tolerância ao frio) foi verificada variabilidade genética suficiente 
para obter ganhos genéticos com a seleção. As estimativas dos parâmetros genéticos de 
famílias de cana-de-açúcar foram exploradas com sucesso, sob as condições climáticas 
naturais avaliadas. Foi verificado potencial de seleção em 19 famílias promissoras, 
compostas por cruzamentos contendo os genitores CP72-2086, RB966928, RB867515, 
RB975932, RB987935, RB855156, TUC77-42, RB965902 e RB946903, que melhor 
combinam efeitos positivos para caracteres de rendimento da cana-de-açúcar e tolerância 
ao estresse por frio. Essas famílias deram origem a 30 clones potenciais que avançaram 
até a fase de experimentação. 
 
Palavras-chave: Saccharum spp., seleção de famílias, tolerância ao frio, melhoramento.  
 SELECTION OF SUGARCANE EVALUATED UNDER NATURAL COLD STRESS IN 
THE SOUTHERN BRAZIL 
ABSTRACT 
 
The demand for research to overcome abiotic stress has increased in recent years for 
many cultivated species. The main climatic stresses present in Brazil for sugarcane crop 
(Saccharum spp.) are drought and cold. Although sugarcane predominates in tropical 
climate environment, it is estimated that in 25% of sugarcane planting countries, its 
cultivation develops in areas with low temperature stress, such as southern Brazil. The 
general objective of this research was to contribute with sugarcane breeding to the 
conditions of cultivation in southern Brazil, the results are presented in two chapters. First 
chapter shows genetic parameters estimative and the performance of sugarcane families 
under natural cold stress in southern Brazil, first test phase (T1). In other words, we 
attempted to present the amplitude of the variability for the characters evaluated in the 
base population used. In the second chapter, the objective was to select sugarcane 
families and clones, aiming at the selection for greater cold tolerance under natural 
growing conditions and yield components traits improvement. This study is the result of 
five years of research with sugarcane and the partnership between the public institutions 
Universidade Federal do Paraná (PMGCA/UFPR/RIDESA) and Embrapa. It is the first 
research report aiming the initial population (seedlings or T1) breeding, in Rio Grande do 
Sul state, Brazil´s greatest latitude region (Lat. 31º 41’ S). The T1 field was formed by 53 
full-sib families, with planting in Pelotas, RS, Brazil, year 2012. The trial was conducted in 
winter 2013 with records of low temperatures and frost (-2.2 ºCelsius or 28 ºF), appropriate 
conditions for cold tolerance genotype selection. Evaluations and selections occurred in 
August of the years 2013, 2014 and 2015, during the first three test phases T1, T2 and T3, 
respectively. Based on the evaluation of the characters (yield components, quality and 
cold tolerance) sufficient genetic variability was verified to obtain genetic gains with the 
selection. Estimates sugarcane families genetic parameters were successfully explored 
under the climatic conditions. Nineteen promising families were identified; combinations 
composed by breeding parents, for example CP72-2086, RB966928, RB867515, 
RB975932, RB987935, RB855156, TUC77-42, RB965902 e RB946903. In add thirty elite 
clones were selected e reached the forward stage or experimentation phase. 
 
Keywords: Saccharum spp., family selection, cold tolerance, plant breeding.   
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1. INTRODUÇÃO GERAL 
 
A demanda por estudos envolvendo tolerância varietal para enfrentar os 
estresses abióticos vem aumentado nos últimos anos para muitas espécies cultivadas. 
No cultivo da cana-de-açúcar (Saccharum spp.), a seca (nas regiões Nordeste e 
Centro-Sul) e o frio (principalmente nos estados de MS, SP, PR, SC e RS) são os 
principais estresses climáticos enfrentados no Brasil. A cana-de-açúcar é uma espécie 
considerada sensível ao frio (HALE et al., 2016; DA SILVA, 2017) e apesar de ocupar 
as áreas tropicais e subtropicais, onde a geada não é um fenômeno comum, quando 
da sua ocorrência, há quebras de safra acompanhado por redução da capacidade de 
acúmulo de sacarose nos colmos. 
A cana-de-açúcar ocupa área de cultivo superior a 27 milhões de hectares 
distribuídas em mais de 130 países, o que a torna uma das culturas agrícolas com 
área significativa cultivada no mundo (FAOSTAT, 2017). No Brasil, a área cultivada 
na safra 2016/2017 foi de 9,1 milhões de hectares, o que evidencia a grande 
importância econômica dessa cultura para o país, com grande contribuição na matriz 
energética e na balança comercial devido a exportação de açúcar (CONAB, 2016). 
Ainda que a cultura predomine em regiões com clima tropical, estima-se que em 25% 
dos países produtores (HALE et al., 2016), o seu cultivo ocorre em áreas em que as 
baixas temperaturas podem causar danos e perdas econômicas. Somente no Brasil, 
esse cenário pode chegar a 1,2 milhões de hectares, sobretudo na região Centro-Sul 
(FAOSTAT, 2017; CONAB, 2016). 
Uma das principais limitações para o cultivo de cana-de-açúcar em latitudes 
superiores a 30º são os danos causados por frio. Temperaturas abaixo de 0ºC 
danificam colmos maduros antes da colheita, deterioram o caldo, reduzem o 
rendimento industrial, podem prejudicar as brotações no ciclo da cana planta e 
soqueiras e danifica as gemas utilizadas para o plantio. Testes para avaliar a 
tolerância ao frio e ou geada em variedades e clones promissores de cana-de-açúcar 
são rotina nos programas de melhoramento de países como Austrália (WEAICH et al., 
1993), Canadá (FRIESEN et al., 2014), Estados Unidos da América (HALE et al., 
2016) e na África do Sul (VAN HEERDEN et al., 2009). Por outro lado, atualmente no 
Brasil poucos ensaios (considerando a sobrevivência da parte apical da planta) foram 
realizados. Neste sentido, podemos citar os ensaios conduzidos no estado do Rio 
Grande do Sul para recomendação de variedades da sigla RB (SILVA et al., 2012; 
15 
 
VERISSIMO et al., 2012), com recomendações inclusive de variedades com 
estabilidade produtiva, qualidade e produtividade de açúcar, e com boa tolerância ao 
frio, como por exemplo a RB855156 e RB966928 (SILVA et al., 2012; VERISSIMO et 
al. 2012). Resultados que deram subsídios para a escolha de genitores e 
direcionamento dos cruzamentos utilizados no trabalho a seguir. 
Em outras regiões do Brasil, entretanto, as pesquisas com foco nesse tipo de 
tolerância são das décadas de 70 e 80. Bastos et al. (1983), por exemplo, estudaram 
o comportamento de variedades de cana-de-açúcar em São Paulo e, após a 
ocorrência de geada (temperatura de -1 ºC) no ano de 1975 (ano agrícola com frio 
extremo), verificaram que não houve grandes danos causados pelas geadas. Por 
outro lado, Brinholi (1972) e Cesnik et al. (1978) realizaram avaliações em variedades 
e verificaram tolerância ao frio na NCo310 e NA56-62, essas variedades são genitores 
de clones promissores e de outras variedades desenvolvidas pela Rede 
Interuniversitária para o Desenvolvimento do Setor Sucroenergético (Ridesa). A 
NCo310 por exemplo, apresenta em seu genoma alta porcentagem de genes da 
espécie Saccharum spontaneum e tem sido usada em cruzamentos para o 
desenvolvimento de variedades de cana energia (SILVEIRA et al., 2015). Uma 
estratégia utilizada visando tolerância a estresses climáticos (seca e frio) tem sido o 
cruzamento com genótipos com alta porcentagem de S. spontaneum (DA SILVA, 
2017). 
A tolerância a estresses abióticos vem sendo uma das características mais 
importantes para a seleção em cana-de-açúcar. E a maneira mais eficiente, 
econômica e rápida para contornar esse problema é o uso de variedades mais 
tolerantes. Nesse sentido, salienta-se o caráter pioneiro deste trabalho, uma vez que 
esta foi a primeira tentativa de seleção numa população segregante de plântulas de 
cana-de-açúcar (seedlings ou T1), conduzida em região de alta Latitude no Brasil, o 
estado do Rio Grande do Sul (Lat. 31º 41’ S, Pelotas). E por sorte, em ano agrícola 
(2013) com recordes de baixas temperaturas e geadas, condições propícias para 
seleção de genótipos mais tolerantes ao frio. Ademais, outra importância original 
refere-se ao desenvolvimento das várias etapas do melhoramento genético da cana-
de-açúcar para esta região, desde o T1 até a fase FE (fase de experimentação), e 
com potencial de desenvolvimento de genótipos com alta produtividade, maturação 
precoce (precocidade) e tolerância ao estresse por frio. 
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Um dos requisitos básicos no melhoramento genético é a presença de 
variabilidade genética na população base, a fim de que se obtenha progresso com a 
seleção. Segundo Ramalho et al. (2004), é a partir da caracterização da variabilidade 
genética que se estima o potencial da população para a seleção. Nesse contexto, os 
componentes da variância e os parâmetros genéticos de caracteres de interesse em 
famílias de cana-de-açúcar são considerados em diversos programas de 
melhoramento genético (KIMBENG & COX, 2003; BARBOSA et al., 2005; OLIVEIRA 
et al., 2016).  
Por outro lado, além de caracterizar a variabilidade, é importante planejar e em 
seguida avaliar os cruzamentos por meio de “teste de progênie” ou seleção de 
famílias, como será tratado nesse trabalho. Posteriormente a avaliação do 
desempenho das famílias é realizada a seleção de indivíduos dentro das melhores 
famílias, pois a seleção praticada dentro das famílias com valores genotípicos 
elevados aumenta a probabilidade de encontrar clones superiores nas progênies 
(BARBOSA et al., 2005). No entanto, dependendo do interesse do melhorista, 
diferentes taxas de seleção podem ser adotadas em famílias com efeito genético 
positivo para caracteres de produção. Com base nessa premissa é que vários 
programas de melhoramento genético da cana-de-açúcar têm praticado 
rotineiramente a seleção de famílias antes da seleção de clones (KIMBENG & COX, 
2003; BRASILEIRO et al., 2015; OLIVEIRA et al., 2016). 
O presente trabalho tem como objetivo geral contribuir com o melhoramento 
genético da cana-de-açúcar para as condições de cultivo do sul do Brasil, por meio da 
avaliação e seleção nas fases iniciais de um programa de melhoramento genético, 
sob condições naturais de estresse por frio. A seguir serão apresentados os capítulos; 
i) parâmetros genéticos e desempenho de famílias de cana-de-açúcar em condição 
natural de estresse por frio no sul do Brasil; e ii) seleção de famílias e clones de cana-
de-açúcar sob estresse pelo frio. Os resultados desse estudo contribuem para o 
desenvolvimento de genótipos cana-de-açúcar mais adaptados às condições 
climáticas regionais, com vistas a maior tolerância ao frio, na indicação de genitores 
para futuros cruzamentos e na indicação de famílias com maior potencial de seleção 
de clones superiores para o melhoramento em condições climáticas de baixas 
temperaturas e propícias a ocorrência de geadas. 
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2. CAPÍTULO I –  PARÂMETROS GENÉTICOS E DESEMPENHO DE 
FAMÍLIAS DE CANA-DE-AÇÚCAR EM CONDIÇÃO NATURAL DE ESTRESSE 
POR FRIO NO SUL DO BRASIL 
 
 
RESUMO 
O objetivo deste estudo foi estimar parâmetros genéticos e predizer o 
desempenho de famílias de cana-de-açúcar em condição natural de estresse por frio 
no sul do Brasil. Cinquenta e três famílias de irmãos completos foram avaliadas em 
delineamento de blocos incompletos, com cinco repetições por família, no município 
de Pelotas, Rio Grande do Sul, Brasil. A colheita foi realizada em agosto de 2013, em 
seguida que ocorreram os eventos de frio, com temperatura negativa que chegou a -
2,2 ºC, nove meses após o plantio. As análises estatísticas foram realizadas por meio 
da metodologia de modelos mistos, pela qual foi possível detectar diferenças 
significativas entre as famílias. As estimativas de herdabilidade ao nível de família 
foram maiores que as herdabilidades ao nível de indivíduo. As estimativas do 
progresso genético para os caracteres megagramas de cana por hectare, 
megagramas de brix por hectare e número de talos, indicaram ganhos de 93,8%, 
91,0% e 53,3%, respectivamente. Foi obtido um conjunto de nove famílias potenciais 
que combinam elevadas estimativas de rendimento e tolerância ao estresse por frio. 
 
Palavras-chave: Saccharum spp. L., tolerância ao frio, melhoramento vegetal, seleção. 
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GENETIC PARAMETERS AND PERFORMANCE OF SUGARCANE FAMILIES 
UNDER NATURAL COLD STRESS IN SOUTHERN BRAZIL 
 
ABSTRACT 
The objective of this work was to estimate genetic parameters and to predict the 
performance of sugarcane families under natural cold stress in southern Brazil. Fifty-
three full-sib families were assessed in an incomplete block design with five 
replications per family in Pelotas, Rio Grande do Sul, Brazil. The harvest occurred in 
August 2013, nine months after planting and after cold spells, with negative 
temperatures down to -2.2 ºC. Statistical analyses with the mixed model methodology 
detected significant differences among the families. Estimates of heritability among 
progeny means were higher than those of individual heritability. Estimates of genetic 
progress for the traits megagrams of stalks per hectare, megagrams of brix per hectare 
and number of stalks indicated respective gains of 93.8%, 91.0%, and 53.3%, 
respectively. A set of eight promising families is presented, that combine high 
estimates for yield and cold stress tolerance. 
 
Index terms: Saccharum spp. L., cold tolerance, plant breeding, selection. 
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2.1. INTRODUÇÃO 
 
A demanda por estudos envolvendo tolerância varietal para enfrentar os 
estresses abióticos têm aumentado nos últimos anos para muitas espécies de plantas 
cultivadas. Neste sentido, a quantificação e qualificação da variabilidade genética é 
um pré-requisito imprescindível para o melhoramento de qualquer espécie. A partir 
deste conhecimento que se pode explorar a variabilidade na população base, a fim de 
se obter progresso genético com a seleção. 
Os testes para avaliar a tolerância de variedades e clones promissores de cana-
de-açúcar ao frio e ou geada são comumente realizados na Austrália (WEAICH et al., 
1993), Estados Unidos da América (ÉDME & GLAZ, 2009) e na África do Sul (VAN 
HEERDEN et al., 2009). No Brasil, entretanto, são poucos os trabalhos relacionados 
a esse tipo de tolerância. Brinholi (1972) e Cesnik et al. (1978) realizaram avaliações 
em variedades utilizadas na década de 70 e verificaram tolerância ao frio nas 
variedades NCo310 e NA56-62. Essas variedades tornaram-se genitores nos anos 
posteriores, e foram responsáveis pelo desenvolvimento de novas variedades. Por 
outro lado, estudos envolvendo estresse hídrico em cana-de-açúcar no Brasil são 
verificados, sobretudo com a seleção de famílias para tolerância a seca (SILVA et al., 
2008). 
O ciclo de melhoramento da cana-de-açúcar compreende diversas etapas. A 
primeira etapa denomina-se fase de teste (T1), onde grande número de plântulas 
oriundas de sementes botânicas são avaliadas a campo visando a seleção de 
genótipos superiores. A seleção com base no desempenho médio das famílias tem 
sido empregada para caracteres de baixa herdabilidade, como por exemplo 
produtividade (KIMBENG & COX, 2003; JACKSON, 2005; RESENDE & BARBOSA, 
2006; OLIVEIRA et al., 2008; OLIVEIRA et al., 2016). 
Nesse contexto, os componentes da variância e os parâmetros genéticos de 
caracteres de interesse em famílias de cana-de-açúcar são estudados por 
pesquisadores em programas de melhoramento genético pelo mundo (KIMBENG & 
COX, 2003; BARBOSA et al., 2004, BARBOSA et al., 2005; RESENDE & BARBOSA, 
2006; OLIVEIRA et al., 2008; OLIVEIRA et al., 2016; STRINGER et al., 2011). 
Portanto, o conhecimento gerado com estudos dessa natureza pode contribuir na 
caracterização da variabilidade da população pesquisada, na seleção de genitores e 
na indicação de indivíduos a serem selecionados com reação ao estresse por frio. 
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O objetivo deste trabalho foi estimar parâmetros genéticos e predizer o 
desempenho de famílias de cana-de-açúcar em condição natural de estresse por frio 
no sul do Brasil. 
 
2.2.  MATERIAL E MÉTODOS 
 
Sementes botânicas de 53 famílias de irmãos completos de cana-de-açúcar 
foram obtidas por cruzamento bi parental na Estação de Cruzamento da Serra do Ouro 
(PMGCA/UFAL), Município de Murici, Estado do Alagoas, no ano de 2012. As 
cariopses foram semeadas em 31 de julho de 2012 e mantidas em casa-de-vegetação 
localizada na Estação Experimental do PMGCA/UFPR, em Paranavaí, estado do 
Paraná. Três meses após o semeio, as plântulas foram encaminhadas ao Estado do 
Rio Grande do Sul (RS). O experimento foi conduzido na Estação Experimental da 
Embrapa Clima Temperado, em Pelotas, RS (Latitude 31º41’11’’ S, Longitude 
52º25’55’’ O e Altitude 50 m), com transplante a campo no início de dezembro de 
2012, formando a população base, ou T1, como é denominada a primeira fase de teste 
dos programas de melhoramento genético da cana-de-açúcar. 
O delineamento experimental foi em blocos incompletos, sendo os tratamentos 
compostos por 53 famílias de irmãos completos com cinco repetições, cada parcela 
experimental foi constituída de uma linha de dez metros de comprimento, com 
espaçamento entre linha de 1,4 m e entre planta de 0,5 m, totalizando 20 plantas por 
parcela. A adubação de correção e calagem foram realizadas de acordo com a análise 
do solo três meses antes do plantio. O solo foi preparado com uma aração e duas 
gradagens e em seguida procedeu-se com a formação das linhas de plantio, na forma 
de canteiros (como aqueles utilizados para hortaliças, pois o relevo da área 
experimental é típico de planície litorânea e se fez necessário para uma adequada 
drenagem). As dimensões do canteiro foram 30 cm de altura, 70 cm de base superior 
e 90 cm de base inferior, sendo o espaçamento de centro a centro dos canteiros igual 
a 1,40 metros. A adubação de plantio foi 60 kg de N ha-1, 120 kg de P2O5 ha-1 e 120 
kg de K20 ha-1, incorporados na formação dos sulcos. Em cobertura, no mês de 
fevereiro, foi aplicado 100 kg ha-1 de uréia cloretada (30-00-20). Os tratos culturais 
posteriores ao plantio foram realizados conforme metodologia de Zambon & Daros 
(2009).  
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O solo da Estação Experimental é caracterizado como Argissolo vermelho-
amarelo (EMBRAPA, 1999). O clima da região, segundo a classificação de Köppen, é 
do tipo Cfa, subtropical úmido, sem estação seca definida, com verões quentes 
(KUINCHTNER & BURIOL, 2001). A temperatura é moderada durante o ano, e no 
inverno há ocorrência de geadas, sendo a média de temperatura neste período inferior 
a 16°C. No mês mais quente as máximas são superiores a 30°C. Os dados de 
temperatura foram coletados in loco, no dossel médio das plantas, com o auxílio de 
um aparelho Datalogger RHT10 USB, e também coletados na Estação Meteorológica 
da Embrapa Clima Temperado, no período de abril a agosto de 2013. 
As avaliações foram realizadas por ocasião da colheita, mês de agosto de 
2013, totalizando doze meses da semeadura das cariopses à colheita. Em cada planta 
(touceira) foram avaliados os caracteres: número de colmos por touceira (NCT), 
contagem do número de colmos industrializáveis por touceira; altura da touceira (ALT), 
medida com régua métrica (cm), no colmo médio da touceira, da base do colmo à 
inserção da folha +3; diâmetro de colmo (DIA) em milímetro (mm), mensurado com 
auxílio de um paquímetro, no terço basal de um colmo por touceira; sólidos solúveis 
totais ou ºbrix (BRX), aferido com refratômetro digital, no terço médio do colmo, 
amostrado em um colmo da touceira.  
A seguir será descrito a metodologia para avaliar a sobrevivência do meristema 
apical e das folhas do capitel, após a ocorrência de geadas. Uma nota para 
sobrevivência da gema apical (GEM) e uma nota para sobrevivência das folhas do 
capitel (FOL) foi aplicada para cada touceria, com base na avaliação visual da 
sobrevivência destas, o qual variaram na escala de 1 a 5, conforme o grau de 
sobrevivência. Para se ter acesso a gema apical, na avaliação de GEM, procedeu-se 
com corte longitudinal na região do palmito, com auxílio de um canivete, amostrando 
um colmo por touceira. Na avaliação de FOL, observou-se todo o dossel da touceira 
e, da mesma forma que na avaliação de GEM, aplicou-se a nota com base na escala 
abaixo, sendo: nota 1- gema apical morta e lesão necrótica causada pelo frio abaixo 
da gema apical maior que cinco centímetros (> 5,0 cm) e brotação lateral 
morta/ausente; ou dossel com folhas totalmente lesionadas (queimadas) pela geada, 
menos de 20% do dossel apresentando cor verde, nota 2- gema apical morta, porém 
com lesão logo abaixo da gema entre 2,0 e 5,0 cm de comprimento, brotação lateral 
visível; ou dossel com a folhas lesionadas na sua totalidade, e de 20 a 40% do dossel 
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apresentando cor verde no momento da avaliação; nota 3- gema apical morta, com 
lesão abaixo entre 0,5 e 2,0 cm de comprimento, brotação lateral abundante; ou dossel 
com algumas folhas lesionadas na sua totalidade, e de 40 a 60% do dossel 
apresentando cor verde; nota 4- gema apical com pequena lesão (<0,5 cm) e com 
presença de tecido vivo com retorno do crescimento no eixo central do colmo e sem 
brotação lateral visível; ou dossel com algumas folhas lesionadas da parte média para 
as pontas das folhas, e de 60 a 80% do dossel apresentando cor verde; e, nota 5- 
gema viva, sem nenhuma lesão visível e sem brotação lateral; ou dossel verde, com 
apenas as pontas de algumas folhas lesionadas, mais de 80% do dossel 
apresentando cor verde. 
 A produtividade de colmos, em tonelada de colmos por hectare (TCH) foi 
estimada para cada planta (touceira), segundo adaptação na metodologia proposta 
por Chang & Milligan (1992) e considerando o volume de um colmo igual ao de um 
cilindro a densidade do colmo (d) igual a 1 g cm-3, conforme as expressões:  
PC = 𝜋 x NC x ALT x (DIA / 2)2 x d  
 
TCH = (PC x 10) / 0,7 
onde “PC” é a estimativa da massa de cada planta, em quilogramas; “𝜋” é a constante 
pi; “NC” número de colmos, obtido pelo contagem do número total de colmos de cada 
touceira, sendo posteriormente estimado para cada metro linear de sulco; “ALT” é a 
altura média dos colmos (cm); “DIA” é o diâmetro médio dos colmos (cm); “d” 
densidade do colmo; “TCH” é a estimativa de produção de cana por hectare (t ha-1); e 
o valor de 0,7 corresponde a área ocupada pela planta (m2), considerando o 
espaçamento entre linhas, 1,4 metros e entre plantas 0,5 metros. A estimativa de 
rendimentos de brix por hectare (TBH, em t ha-1) foi calculado pela equação (LEITE et 
al., 2009): 
TBH = obtido por meio do produto entre BRX e TCH dividido por 100. 
Os dados foram analisados via modelos mistos, com o auxílio do programa 
SELEGEN REML/BLUP (RESENDE, 2016). Os componentes da variância e os 
parâmetros genéticos foram estimados pela máxima verossimilhança restrita (REML). 
O modelo estatístico utilizado foi o modelo associado a avaliação de famílias de irmãos 
completos obtidas sob cruzamento dialélico desbalanceado, genitores não 
25 
 
aparentados, no delineamento de blocos incompletos, conforme o seguinte modelo 
estatístico: 
y = Xr + Za + Wp + Sf + Tb + e 
Em que y, r, a, p, f, b e e são os valores de dados, dos efeitos de repetição 
(assumidos como fixos) somados à média geral, dos efeitos genéticos aditivos 
individuais (assumidos como aleatórios), dos efeitos de parcela (aleatórios), dos 
efeitos genéticos de dominância associado a famílias de irmãos completos 
(assumidos como aleatórios), dos efeitos dos blocos incompletos (aleatórios), e, de 
erros ou resíduos (aleatórios), respectivamente. X, Z, W, S e T representam as 
matrizes de incidência para os referidos efeitos, respectivamente. 
Os ganhos genéticos esperados pela seleção foram estimados adotando-se 
pressão de seleção de 10%, por meio da expressão: GS = h2 x DS, em que h2 é o 
coeficiente de herdabilidade entre médias de famílias de irmãos completos e DS é o 
diferencial de seleção. O ganho genético expresso em porcentagem foi calculado pela 
fórmula: GS% = (GS / X0) x 100, onde X0 é a média da população original. 
 
2.3.  RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
O inverno de 2013 foi marcado por eventos climáticos extremos e com base 
nos registros in loco, a média mensal das temperaturas variaram de 12,4 a 19,0°C, 
com temperatura máxima de 33,7°C no mês de abril e a mínima de -2,2°C no mês de 
julho (Tabela 1), provocando a ocorrência de geada no dia 24 de julho de 2013 (Figura 
1A). Para o período de abril a agosto verificou-se a ocorrência de temperaturas 
mínimas inferior a 3°C no abrigo em 13,6% dos dias, portanto com possibilidade de 
formação de geada em 20 dias durante o período de cinco meses de avaliação da 
temperatura (Tabela 1). 
Posteriormente a ocorrência desses eventos ambientais, e por ocasião da 
colheita, foram observadas plantas com folhas variando de coloração amarelo palha 
(queimadas pela geada, Figura 1C), até folhas que mantinham a cor verde e apenas 
as pontas com lesão (Figuras 1C e 1E). Do mesmo modo, verificou-se plantas com o 
meristema apical variando de gema viva (Figuras 1A e 1F) à gema necrosada e lesão 
abaixo que compreendia grande parte do colmo (Figura 1B). Ademais, também foram 
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observadas plantas que retomaram seu crescimento, via meristema apical, após os 
eventos de frio (Figura 1D). 
 
Tabela 1. Distribuição mensal das temperaturas mínimas em percentagem de dias 
(%) e temperatura mínima, máxima e média mensal registradas in loco para o período 
de abril a agosto de 2013, Pelotas, RS, 2016. 
Meses 
Temperatura (°C) 
  < 0  0 - 3 3 - 5 5 - 10 10 -15 15 - 20 > 20 Mínima Média Máxima 
Abril 0,0 0,0 3,7 33,3 48,1 14,8 0,0 4,7 19,0 33,7 
Maio 0,0 9,7 9,7 51,6 12,9 16,1 0,0 1,2 15,3 32,6 
Junho 0,0 16,6 33,3 40,0 6,7 3,3 0,0 1,7 12,8 26,8 
Julho 8,3 33,3 12,5 20,8 16,7 8,3 0,0 -2,2 12,4 29,5 
Agosto 0,0 0,0 16,1 67,7 12,9 3,3 0,0 4,5 12,7 27,6 
 
Nessas condições climáticas, as estimativas dos componentes da variância 
(Tabela 2) indicaram que as variâncias genéticas (𝜎𝑎
2, 𝜎𝑑
2 e 𝜎𝑔
2) para os caracteres 
avaliados foi menor que a variância ambiental entre parcela (𝜎𝑒
2). Embora tenham sido 
significativamente diferente de zero, constata-se que a maior parte da variação 
observada no fenótipo ao nível individual deve-se a fatores do ambiente. O que pode 
ser justificável, uma vez que cada indivíduo está repetido uma única vez. Sturion & 
Resende (2010) estudando famílias de erva-mate em modelo semelhante ao utilizado 
neste estudo concluíram que resultados deste tipo indicam que existe variabilidade 
genética significativa a ser explorada pelo melhoramento. A seleção pode então ser 
realizada em vários níveis: entre famílias, dentro das melhores famílias e 
simultaneamente entre e dentro de famílias. 
As estimativas dos componentes de variância (Tabela 2) da população avaliada 
foram significativas pela análise de deviance. Para os caracteres relacionados ao 
rendimento agrícola (BRX, TCH e TBH), tanto os efeitos aditivos como os de 
dominância foram significativos. Esses resultados corroboram com os encontrados 
por Bastos et al. (2003), Barbosa et al. (2005), Oliveira et al. (2008) e Oliveira et al. 
(2011). De acordo com Barbosa et al. (2005), a predominância de efeito aditivo ou 
não-aditivo depende de algumas propriedades genéticas (frequência alélica, 
complementaridade e divergência) das populações e cruzamentos. Populações com 
maior grau de parentesco tendem a ter maior variação aditiva e menor variação de 
dominância.
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Figura 1. Formação de geada (A) nas folhas de cana-de-açúcar no dia 24/7/2013, 
temperatura mínima registrada no local -2,2 ºC; (B) Meristema apical com extensa 
lesão (gema nota 1), a esquerda, e a direita colmo com gema viva e sem lesão (gema 
nota 5); (C) Detalhe de um indivíduo (touceira) com folhas verdes pós geada (folha 
nota 4); (D) Retorno do crescimento no meristema apical (gema nota 4); (E) Diferença 
entre a folha de um genótipo que recebeu nota 5 e um genótipo nota 2 para folha; e 
(F) Detalhe de uma gema apical viva, gema nota 5. 
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Tabela 2. Estimativa dos componentes da variância para os caracteres nota de 
sobrevivência da gema apical (GEM) e nota de sobrevivência de folha (FOL) pós-
geada, número de colmos por touceira (NCT), altura média de colmos (ALT), diâmetro 
médio de colmos (DIA), sólidos solúveis totais (BRX), tonelada de colmos por hectare 
(TCH) e tonelada de brix por hectare (TBH), em 53 famílias de irmãos completos de 
cana-de-açúcar sob estresse de frio, Pelotas, RS, 2016. 
Caracteres 𝜎𝑎
2 𝜎𝑑
2 𝜎𝑔
2 𝜎𝑝𝑎𝑟𝑐
2  𝜎𝑏𝑙𝑜𝑐
2  𝜎𝑒
2 𝜎𝑓
2 
GEM 0,101 0,046 0,096 0,108 0,064 0,532 0,850 
FOL 0,106 0,036 0,089 0,093 0,056 0,296 0,588 
NCT 0,182 0,426 0,517 0,461 0,151 16,519 17,739 
ALT 37,707 37,670 56,524 70,221 61,112 424,726 631,436 
DIA 3,890 0,275 2,220 1,156 0,244 16,970 22,535 
BRX 0,584 0,175 0,467 0,622 0,221 2,720 4,323 
TCH 166,275 52,933 136,071 122,871 70,374 2041,361 2453,814 
TBH 5,129 2,084 4,649 4,212 1,723 76,138 89,286 
Variância genética aditiva (𝜎𝑎
2); variância genética de dominância entre progênies de irmãos completos 
(𝜎𝑑
2); variância genotípica entre progênies (𝜎𝑔
2); variância entre parcelas (𝜎𝑝𝑎𝑟𝑐
2 ); variância entre blocos 
(𝜎𝑏𝑙𝑜𝑐
2 ); variância residual entre parcelas (𝜎𝑒
2) e variância fenotípica individual (𝜎𝑓
2). 
 
Na Tabela 3, verificam-se as estimativas dos coeficientes de herdabilidade 
individual no sentido restrito (ℎ𝑎
2), sentido amplo – efeitos genotípicos totais (ℎ𝑔
2) e entre 
médias de famílias de irmãos completos (ℎ𝑚𝑓
2 ). As maiores herdabilidades individuais 
(ℎ𝑎
2) foram verificadas para a nota de folha (0,181± 0,040) e diâmetro do colmo (0,173 
±0,032), as quais evidenciam baixa magnitude, levemente inferior a herdabilidade 
encontrada por Oliveira et al. (2008). 
Por outro lado, ao observar os valores de herdabilidade entre médias de 
famílias (ℎ𝑚𝑓
2 ) o valor aumenta, com amplitude entre 0,546 e 0,760, para NCT e DIA, 
respectivamente (Tabela 3). O que confirma ser vantajoso o uso de informações de 
famílias na seleção para caracteres com baixa herdabilidade individual (KIMBENG & 
COX, 2003; RESENDE & BARBOSA, 2006; OLIVEIRA et al., 2013). Esses autores 
relatam que a combinação da seleção de família, seguida pela seleção individual é 
um método eficiente e prático para a primeira fase de seleção em cana-de-açúcar. 
A herdabilidade média entre famílias (ℎ𝑚𝑓
2 ) para os caracteres relacionados à 
tolerância ao frio, GEM (0,68) e FOL (0,71), foi considerada de alta magnitude 
(OLIVEIRA et al., 2008) e mostram melhores resultados quando comparada a 
herdabilidade individual (Tabela 3). Neste sentido, nas etapas iniciais, à seleção de 
famílias superiores tende a proporcionar maior ganho genético, aliado a seleção de 
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genótipos dentro das famílias com maior valores de sobrevivência para a gema apical, 
aumentando a probabilidade de encontrar genótipos mais tolerantes ao frio. 
 
Tabela 3. Estimativa dos coeficientes de herdabilidade individual no sentido restrito – 
efeitos aditivos (ℎ𝑎
2); herdabilidade individual no sentido amplo – efeitos genotípicos 
totais (ℎ𝑔
2) e entre médias de famílias de irmãos completos (ℎ𝑚𝑓
2 ) em 53 famílias de 
cana-de-açúcar avaliadas em condição natural de frio, Pelotas, RS, 2016. 
Caracteres*   (ℎ𝑎
2) (ℎ𝑔
2) (ℎ𝑚𝑓
2 ) 
GEM 0,118 ± 0,032 0,332 0,678 
FOL 0,181 ± 0,040 0,428 0,708 
NCT 0,010 ± 0,008 0,106 0,546 
ALT 0,060 ± 0,019 0,298 0,647 
DIA 0,173 ± 0,032 0,221 0,760 
BRX 0,135 ± 0,029 0,297 0,644 
TCH 0,068 ± 0,020 0,154 0,641 
TBH 0,057 ± 0,019 0,151 0,631 
*Caracteres; nota de sobrevivência da gema apical (GEM) e nota de sobrevivência de folha (FOL) pós-geada, 
número de colmos por touceira (NCT), altura média de colmos (ALT), diâmetro médio de colmos (DIA), 
sólidos solúveis totais (BRX), tonelada de colmo por hectare (TCH) e tonelada de brix por hectare (TBH). 
 
As estimativas dos coeficientes de variação fenotípica (CVf), genética (CVg), 
ambiental (CVe) e relativa (CVr), e acurácia seletiva entre famílias (Acfam) são 
visualizadas na Tabela 4.  
O CVf variou de 10,9% a 85,1%, para BRX e TCH, respectivamente. Quanto ao 
coeficiente de variação ambiental (CVe), este apresentou um intervalo de variação de 
4,6% a 26,0% para o BRX e TCH, respectivamente, o que sugere menor efeito do 
ambiente sobre a variação do caráter BRX quando comparado com demais 
caracteres. O CVe referente ao BRX, TCH e TBH foram menores que aqueles 
encontrados por Oliveira et al. (2013), que obtiveram valores na ordem de 4,6; 47,9 e 
48,0%, respectivamente (Tabela 4). 
Para os caracteres TCH e TBH, o coeficiente de variação genética (CVg) 
indicou haver variabilidade, com possibilidade de seleção, alcançando valores de 20,0 
e 19,1%, respectivamente. E baseado na significância do componente genético aditivo 
para estes caracteres, pode-se inferir que há ganhos com a seleção e, portanto, 
indicando progresso genético com a seleção. Valor próximo para TCH (18,8%) foi 
verificado por Oliveira et al. (2016) e superiores a esses foram encontrados por 
Oliveira et al. (2013), 36% para ambos caracteres TCH e TBH. O CVg é um indicador 
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importante da grandeza relativa das mudanças possíveis que podem ser obtidas em 
cada caráter por meio da seleção (DIAS et al., 2011). Este coeficiente expressa a 
magnitude da variação genética em relação à média do caráter. Neste sentido, os 
resultados evidenciam a existência de variabilidade genética na população. 
 
Tabela 4. Estimativa dos coeficientes de variação fenotípica (CVf), genética (CVg), 
ambiental (CVe) e relativo (CVr), e acurácia seletiva entre famílias (Acfam) para os 
caracteres nota de gema apical (GEM) e nota de folha (FOL) pós-geada, número de 
colmos por touceira (NCT), altura de colmo (ALT), diâmetro de colmo (DIA), sólidos 
solúveis totais (BRX), tonelada de colmo por hectare (TCH) e tonelada de brix por 
hectare (TBH), em 53 famílias de irmãos completos de cana-de-açúcar sob estresse 
de frio, Pelotas, RS, 2016. 
Caracteres CVf (%) CVg (%)  CVe (%) CVr Acfam 
GEM 26,62 8,93 10,67 0,84 0,82 
FOL 18,36 7,16 7,96 0,90 0,84 
NCT 56,81 9,70 15,33 0,63 0,74 
ALT 27,31 8,17 10,45 0,78 0,80 
DIA 18,96 5,95 5,79 1,03 0,87 
BRX 10,90 3,58 4,61 0,78 0,80 
TCH 85,15 20,05 26,02 0,77 0,80 
TBH 83,82 19,13 25,32 0,76 0,79 
 
O coeficiente de variação relativo (CVr) é um parâmetro que auxilia na detecção 
de variabilidade genética numa população e representa a relação entre o CVg e CVe. 
Quando essa relação é igual ou maior que 1,0 a condição é altamente favorável para 
a seleção. Apenas o caráter diâmetro (DIA) superou a unidade (1,03), seguido por 
FOL (0,9) e GEM (0,84). Os demais caracteres variaram de 0,63 a 0,78 (Tabela 4). 
Outro parâmetro que auxilia na seleção é a acurácia seletiva entre famílias 
(Acfam). Para todos os caracteres a acurácia foi superior a 0,70 e evidencia precisão 
das inferências das médias genotípicas. Os valores obtidos neste estudo estão 
próximos aos relatados na literatura, os quais indicam precisão alta para a correlação 
entre os valores genotípicos preditos e os valores verdadeiros (RESENDE, 2016). 
Para as predições do progresso esperado e percentagem do ganho de seleção 
(GS%) para os caracteres avaliados, ao nível de família, foram consideradas a mesma 
intensidade de seleção em todos os caracteres em estudo, ou seja, 10% (Tabela 5). 
As maiores estimativas de ganho genético foram obtidas para os caracteres TCH 
(94%) e TBH (91%), seguida por NCT (53%), o que indicam altos ganhos na seleção 
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para os referidos caracteres. Os menores ganhos foram verificados para BRX (12%) 
e FOL (13%). Corroborando com Pedrozo et al. (2009), que relataram ganhos para 
TBH variando de 61 a 98%, dependendo da população. Do mesmo modo, com 
elevados valores de herdabilidade e variância genotípica Oliveira et al. (2008) 
obtiveram ganhos significativos de até 75% ao nível de família, para a variável 
tonelada de cana por hectare (TCH). 
 
Tabela 5. Progresso esperado e porcentagens de ganho genético (GS) para os 
caracteres nota de gema apical (GEM) e nota de folha (FOL) pós-geada, número de 
colmos por touceira (NCT), altura de colmo (ALT), diâmetro de colmo (DIA), sólidos 
solúveis totais (BRX), tonelada de colmo por hectare (TCH) e tonelada de brix por 
hectare (TBH), em 53 famílias de irmãos completos de cana-de-açúcar sob estresse 
de frio, Pelotas, RS, 2016. 
Caracteres X0 Xs DS ℎ𝑚𝑓
2  GS GS (%) 
GEM 3,46 4,84 1,38 0,68 0,93 26,92 
FOL 4,18 4,95 0,77 0,71 0,55 13,11 
NCT 7,41 14,66 7,24 0,55 3,95 53,32 
ALT 92,01 135,23 43,22 0,65 27,98 30,41 
DIA 25,03 33,20 8,16 0,76 6,21 24,79 
BRX 19,07 22,64 3,58 0,64 2,30 12,09 
TCH 58,17 143,38 85,20 0,64 54,57 93,81 
TBH 11,27 27,53 16,25 0,63 10,26 91,01 
Média geral (X0), média da população selecionada por uma pressão de seleção de 10% (XS), 
diferencial de seleção, XS-X0 (DS), coeficiente de herdabilidade entre médias de famílias de irmãos 
completos (ℎ𝑚𝑓
2 ), ganhos genéticos esperados pela seleção (GS), ganho genético expresso em 
porcentagem (GS,%). 
 
Os valores genotípicos (Vg) e a média geral dos caracteres avaliados (Tabela 
6) representam o desempenho das 53 famílias de irmãos completos sob condição 
natural de estresse por frio. Com base na classificação das famílias por  tonelada de 
brix por hectare (TBH), observa-se que a família RB867515 × RB996961 obteve o 
maior valor genotípico, com 15,1 TBH, seguida por CP72-2086 × RB966928, 
RB855156 × RB987935, RB72454 × RB965902, CP72-2086 × RB965902 e 
RB965902 × CP72-2086. Essas seis famílias com elevados valores genotípicos para 
TBH evidenciam maior potencial em conter genótipos superiores para produtividade 
de brix, em condição natural de estresse por frio.  
Nesse sentido, e corroborando com Barbosa et al. (2004; 2005); Resende & 
Barbosa (2006) e Oliveira et al. (2008; 2011; 2016) a seleção nas famílias com valores 
genotípicos superiores tende a ser mais efetiva para indicar maior proporção de 
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genótipos promissores. Assim, as famílias acima citadas são provenientes de 
combinações híbridas favoráveis ao aumento de produtividade. Outro destaque é a 
família RB867515 × RB946903, que obteve a 9ª posição para TBH e a 5ª para TCH. 
Essa família possuí genótipos com alta produtividade estimada, chegando a 230 TCH 
(ton.ha-1 de colmos), em ciclo menor que 12 meses. 
 
Tabela 6. Valor genotípico (Vg) e média geral das 53 famílias de irmãos completos de 
cana-de-açúcar sob estresse de frio, para os caracteres nota de gema apical (GEM) 
e nota de folha (FOL) pós-geada, número de colmos por touceira (NCT), altura de 
colmo (ALT), diâmetro de colmo (DIA), sólidos solúveis totais (BRX), tonelada de 
colmo por hectare (TCH) e tonelada de brix por hectare (TBH), Pelotas, RS, 2016. 
Família GEM FOL NCM ALT DIA BRX TCH TBH* 
RB867515 × RB996961 3,6 4,3 8,7 97,8 27,2 18,2 82,1 15,1 
CP72-2086 × RB966928 3,8 4,6 8,0 103,0 26,8 20,0 71,4 14,3 
RB855156 × RB987935 3,5 4,3 8,2 90,8 26,0 19,6 69,2 13,9 
RB72454 × RB965902 3,5 4,1 8,2 93,1 26,5 19,0 70,0 13,4 
CP72-2086 × RB965902 3,6 4,3 7,5 89,1 27,1 19,6 67,0 13,4 
RB965902 × CP72-2086 3,5 4,3 8,0 92,5 26,8 19,6 68,3 13,3 
RB867515 × RB987935 3,5 4,3 7,3 100,8 27,4 18,0 71,0 12,9 
RB987935 × RB867515 3,7 4,3 7,6 99,7 27,1 18,2 70,5 12,9 
RB867515 × RB946903 3,2 3,9 7,5 104,5 26,1 18,1 70,1 12,8 
RB966928 × RB996961 3,6 4,4 7,1 93,2 26,5 20,0 64,0 12,7 
NA56-79 × RB867515 3,8 4,5 7,5 109,7 26,1 18,1 68,7 12,6 
RB966928 × CP72-2086 3,7 4,5 7,5 95,3 26,4 20,0 63,3 12,6 
RB011681 × RB72454 3,5 4,3 7,7 90,1 25,9 19,6 62,9 12,6 
RB966928 × RB987935 3,5 4,4 7,5 95,8 26,2 19,3 64,7 12,6 
RB987935 × RB975932 3,6 4,0 7,6 101,2 25,6 18,8 65,7 12,5 
RB867515 × RB966928 3,5 4,4 7,2 97,8 26,4 19,1 64,3 12,4 
RB966229 × RB996961 3,7 4,3 8,0 93,2 24,5 18,7 64,5 12,3 
RB996963 × RB996961 3,6 4,3 7,6 90,6 25,9 19,4 62,1 12,1 
RB966928 × RB855589 3,6 4,3 7,0 93,1 25,9 19,7 60,1 12,0 
RB966928 × RB867515 3,5 4,3 7,3 92,6 26,3 19,3 62,1 12,0 
TUC77-42 × RB966928 3,8 4,5 8,0 93,5 24,7 20,0 58,6 11,7 
RB987935 × RB966928 3,4 4,3 7,0 95,5 26,1 19,3 59,8 11,6 
RB946903 × RB987935 3,2 3,7 7,4 94,9 25,6 18,5 60,1 11,4 
RB966229 × RB975932 3,6 4,3 8,2 99,5 23,1 18,9 59,1 11,4 
RB72454 × RB011681 3,3 3,8 7,6 87,5 25,5 18,9 58,1 11,3 
RB867515 × RB965518 3,7 4,4 7,7 97,7 25,5 18,3 61,4 11,2 
RB855589 × RB966928 3,5 4,3 7,2 97,8 25,3 19,2 57,6 11,2 
RB855156 × RB946903 3,3 4,0 8,0 92,3 23,8 19,3 57,1 11,2 
RB867515 × NA56-79 3,5 4,2 7,5 95,7 25,1 18,0 60,7 11,0 
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RB996963 x RB966229 3,5 4,2 7,7 91,3 23,4 18,8 55,6 11,0 
RB975932 x RB966928 3,7 4,3 7,9 95,9 24,3 19,2 55,9 11,0 
RB987935 x RB855156 3,4 4,2 7,6 88,1 25,6 18,5 58,0 10,8 
RB946903 x RB867515 3,0 3,8 6,7 98,8 25,5 18,3 58,3 10,8 
RB965518 x RB966928 3,4 4,4 7,2 93,2 24,0 19,7 52,9 10,7 
RB966928 x RB965518 3,5 4,5 7,5 88,2 24,1 19,4 53,1 10,5 
RB965518 x RB011681 3,3 4,3 7,5 87,4 24,1 19,3 53,2 10,5 
NA56-79 x RB72454 3,4 4,1 6,4 91,3 25,2 19,0 54,0 10,5 
NA56-79 x RB855156 3,5 4,4 7,1 95,3 24,1 19,3 53,2 10,4 
RB966928 x RB975932 3,5 4,3 7,1 94,3 24,4 19,3 53,7 10,4 
RB996963 x RB966928 3,6 4,4 7,0 83,0 24,4 19,6 49,7 10,2 
RB966928 x RB996963 3,5 4,4 7,0 88,2 24,9 19,7 52,1 10,2 
RB987935 x RB946903 2,7 3,6 6,3 92,0 25,7 18,2 54,7 10,2 
RB996963 x RB946903 3,2 4,0 7,5 92,1 24,0 19,0 52,1 10,2 
RB966928 x TUC77-42 3,5 4,4 6,7 86,0 24,8 20,0 50,5 10,1 
RB72454 x NA56-79 3,4 4,0 6,6 84,5 25,3 18,5 51,1 9,8 
RB867515 x CP70-321 3,5 4,1 6,9 89,8 25,1 18,4 50,9 9,6 
CP70-321 x RB867515 3,4 4,1 6,9 89,4 24,9 18,9 49,5 9,4 
RB855156 x NA56-79 3,6 4,3 6,8 84,2 24,0 19,8 45,7 9,1 
RB946903 x RB996963 2,7 3,5 7,2 81,9 23,6 18,7 45,9 9,1 
RB946903 x RB855156 2,8 3,5 6,9 82,2 23,4 19,2 45,0 8,8 
RB966229 x RB996963 3,5 4,2 6,9 84,1 22,9 18,4 45,5 8,6 
RB966229 x NA56-79 3,6 4,2 7,3 88,6 22,5 18,3 45,0 8,5 
RB946903 x NA56-79 3,0 3,7 6,4 87,3 23,6 18,3 44,2 8,3 
Média geral 3,5 4,2 7,4 92,0 25,0 19,1 58,2 11,3 
*Famílias classificadas em função da tonelada de brix por hectare (TBH). 
 
Do mesmo modo, com base nos caracteres indicadores da tolerância ao frio, 
nota de gema e de folha (GEM e FOL), destaque para família CP72-2086 x RB966928, 
que obteve valor genotípico de 3,8 (GEM) e 4,6 (FOL). Vale ressaltar que esta família 
alcançou a 2ª posição em TCH e TBH, 1ª posição em nota de GEM e FOL. Qualidades 
estas que levaram a família CP72-2086 x RB966928 ser o cruzamento com o maior 
número de clones selecionados para compor a segunda fase de seleção (fase T2). 
Portanto, em termos gerais esta foi a família que expressou a maior quantidade e 
qualidade de indivíduos que combinaram características de tolerância ao frio e de 
produtividade, indicando possibilidade de selecionar maior número de clones 
promissores dentro destas famílias. Ressalta-se que para o caractere BRX esta 
família obteve a 5ª posição, com valor genotípico (Vg) de 20,0. 
Ainda para os caracteres GEM e FOL, observam-se que as famílias TUC77-42 
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× RB966928, NA56-79 × RB867515, RB966928 × CP72-2086, RB987935 × 
RB867515, CP72-2086 × RB965902 e RB867515 × RB996961 obtiveram as maiores 
médias de valor genotípico para a sobrevivência de gema e folha. Esse é um indicativo 
que essas famílias possuem maior número de indivíduos tolerantes ao frio e a geada, 
uma vez que apresentaram maior sobrevivência dessas estruturas mesmo após 
condição de temperatura inferior a -2,2 °C. Cabe aqui ressaltar que os genitores 
RB966928, CP72-2086 e RB867515 participam em maior número de vezes nos 
cruzamentos com as melhores notas para tolerância ao frio. 
Em relação ao caractere de qualidade do caldo, teor de Brix (BRX), verificam-
se que os maiores Vg (≥20,0) foram obtidos pelas famílias; RB966928 × CP72-2086, 
CP72-2086 × RB966928, RB966928 × RB996961, RB966928 × TUC77-42 e TUC77-
42 × RB966928. Pode-se inferir que tais famílias apresentam potencial de maior 
precocidade, verificada por um monitoramento realizado nos mês de maio e pela 
avaliação final de Brix, aos nove meses após o plantio. Observa-se que a variedade 
precoce RB966928 esteve presente como genitor em todos os cruzamentos com 
elevada precocidade, o que ressalta o efeito positivo deste genitor para incremento da 
qualidade (DAROS et al., 2010). Esse genitor apresentou excelentes resultados para 
teor de brix no caldo quando combinado com as variedades estrangeiras CP72-2086 
(EUA) e TUC77-42 (Argentina). 
 
2.4.  CONCLUSÕES 
 
A variabilidade genética na população de cana-de-açúcar avaliada em condição 
natural de cultivo no sul do Brasil pode ser explorada para a seleção de famílias e 
clones tolerantes ao frio e com elevado potencial de produção. 
As melhores famílias de cana-de-açúcar foram RB966928 x CP72-2086, CP72-
2086 x RB966928, RB966928 x RB996961, RB966928 x TUC77-42, and TUC77-42 x 
RB966928. 
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3. CAPÍTULO II –  SELEÇÃO DE FAMÍLIAS E CLONES DE CANA-DE-AÇÚCAR 
SOB ESTRESSE PELO FRIO 
 
RESUMO 
O objetivo desse trabalho foi selecionar famílias e clones de cana-de-açúcar avaliadas 
em condição natural de cultivo no sul do Brasil, visando principalmente a tolerância ao 
estresse por frio. Foram realizados três experimentos a campo no município de 
Pelotas, estado do Rio Grande do Sul, Brasil (Lat. 31°41’ S, Long. 52°25’ O), nos anos 
2012, 2013 e 2014, os quais formaram as três primeiras fases de teste (T1, T2 e T3). 
Foram utilizadas 53 famílias de irmãos completos, provenientes de cruzamentos 
realizados na Estação de Cruzamentos Serra do Ouro, município de Murici, Alagoas, 
no ano de 2012. Os experimentos foram conduzidos sob o delineamento de blocos 
incompletos nas três fases. As análises estatísticas foram realizadas via modelos 
mistos. Os caracteres avaliados foram; teor de sólidos solúveis totais em maio e 
agosto, tonelada de colmo por hectare e tonelada de brix por hectare, e para 
caracterizar a tolerância ao frio, foi proposta uma escala de notas de sobrevivência do 
meristema apical após eventos de geadas e temperatura de -2,2 °C no inverno de 
2013. Foram indicadas as famílias CP72-2086 × RB966928, RB966928 × RB975932, 
RB987935 × RB966928, RB987935 × RB867515, RB867515 × RB996961 e 
RB867515 × RB965518, que melhor combinam alelos favoráveis para os caracteres 
de rendimento da cana-de-açúcar e para tolerância ao estresse por frio. Tais famílias 
permitiram a seleção de 30 clones potenciais que avançaram até a última fase do 
programa de melhoramento genético, denominada fase de experimentação (FE), 
contendo genótipos com maturação precoce e alto teor de Brix, com sobrevivência do 
meristema apical após o frio na fase de teste T1 e genótipos com alta produtividade 
de colmos. 
 
Palavras chave: Saccharum spp., estresse abiótico, melhoramento vegetal. 
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SUGARCANE FAMILIES AND CLONES SELECTION FOR COLD TOLERANCE 
 
ABSTRACT 
The purpose of this research was to select sugarcane families and clones evaluated 
in the cultivation condition in southern Brazil, aiming at the cold tolerance. Three field 
experiments were carried out in Pelotas, Rio Grande do Sul state, Brazil (Lat 31º 41' 
S, Long 52º 25' W), in 2012, 2013 and 2014, which consisted of the test phases T1, 
T2 and T3, respectively. Fifty-three full-sibling families were used, performed at the 
Serra do Ouro crossing station, Murici, Alagoas state, in the year 2012. The 
experiments were conducted under the incomplete block design in the three phases. 
Statistical analyzes were via mixed models. The evaluated characters were: total 
soluble solids content in May and August months, tonne of stalk per hectare and tonne 
of brix per hectare. To characterize the cold tolerance, a scale of survival merits of the 
apical meristem after frost events and temperature of -2.2 °Celsius (28 °F) in the winter 
of 2013 was proposed. Nineteen families were indicated that best combine positive 
effects for the characteristics of sugarcane yield and cold stress tolerance: CP72-2086 
× RB966928, RB966928 × RB975932, RB987935 × RB966928, RB987935 × 
RB867515, RB867515 × RB996961 e RB867515 × RB965518. These families allowed 
the selection of 30 potential clones that progressed to the last phase of the breeding 
program, called the experimental phase (FE), containing genotypes with early 
maturation and high Brix content, with survival of the apical meristem after the cold in 
the test phase T1 and genotypes with high stalk yield. 
 
Keywords: Saccharum spp., abiotic stress, plant breeding 
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3.1.  INTRODUÇÃO 
 
A cana-de-açúcar (Saccharum spp.) ocupa área de cultivo superior a 27 
milhões de hectares em mais de 130 países, o que a torna uma das culturas agrícolas 
com maior área cultivada no mundo (FAOSTAT, 2017). No Brasil, a área cultivada na 
safra 2016/2017 foi de 9,1 milhões de hectares, o que evidencia a grande importância 
econômica dessa cultura para o país, com grande contribuição na matriz energética e 
na balança comercial devido a exportação de açúcar (ANTUNES et al., 2016; CONAB, 
2016). Ainda que a cultura da cana-de-açúcar predomine em regiões com clima 
tropical, estima-se que em 25% dos países produtores (HALE et al., 2016) o seu 
cultivo ocorre em áreas em que as baixas temperaturas podem causar danos e perdas 
econômicas. Somente no Brasil, este cenário pode chegar a 1,2 milhões de hectares, 
sendo que os estados mais afetados são: Rio Grande do Sul, Santa Catarina, Paraná, 
Mato Grosso do Sul, São Paulo e Minas Gerais, nessa ordem (FAOSTAT, 2017; 
CONAB, 2016). 
Como alternativa as condições adversas causadas por baixas temperaturas, o 
uso de maturadores para antecipar a colheita ou a escolha de variedades mais 
tolerantes ao frio podem ser estratégias promissoras (VERISSIMO et al., 2012), porém 
essa segunda alternativa tem sido pouco adotada no Brasil devido a carência de 
variedades tolerantes a essas condições, ou mesmo ausência de informações quanto 
a reação ao frio nas variedades atualmente disponíveis para o plantio.  
A demanda por estudos envolvendo tolerância varietal para enfrentar os 
estresses abióticos vem aumentado nos últimos anos para muitas espécies cultivadas, 
sendo que testes para avaliar a tolerância de variedades e clones promissores de 
cana-de-açúcar ao frio e ou geada são comumente realizados na Austrália (WEAICH 
et al., 1993), Canadá (FRIESEN et al., 2014), Estados Unidos da América (HALE et 
al., 2016) e na África do Sul (VAN HEERDEN et al., 2009). Entretanto, no Brasil 
atualmente são raros e com mais 30 anos, os trabalhos relacionados a esse tipo de 
tolerância. Um exemplo remete-se ao trabalho desenvolvido por Bastos et al. (1983), 
os quais estudaram o comportamento de variedades de cana-de-açúcar em São 
Paulo, quanto a reação ao “grande” frio de 1975. Estes autores verificaram que após 
a ocorrência de geada (temperatura de -1 ºC) não se verificou danos as plantas. Os 
autores relataram que uma das hipóteses foi que, estando próximas da maturação, as 
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variedades teriam outro fator de proteção, uma vez que quanto mais alta for a 
densidade do líquido que as células vegetais contêm, maior será sua resistência aos 
efeitos da geada (BASTOS et al., 1983). Por outro lado, Brinholi (1972) e Cesnik et al. 
(1978) realizaram avaliações em variedades e verificaram tolerância ao frio para 
NCo310 e NA56-62. Embora essas variedades não sejam mais cultivadas, elas 
participam na genealogia de outras variedades ou clones promissores, a exemplo da 
NCo310, que possuí alta porcentagem de Saccharum spontaneum e participa na 
composição de famílias no programa de melhoramento da Ridesa (SILVEIRA et al., 
2015).  
Uma estratégia utilizada para o melhoramento genético visando tolerância a 
estresses climáticos (seca e frio) é o cruzamento com genótipos com alta porcentagem 
de Saccharum spontaneum, direcionado para a obtenção de cana-de-açúcar com 
elevada biomassa e adaptabilidade a ambientes não zoneados para a cultura (KHAN 
et al., 2013; SILVEIRA et al., 2015; DA SILVA, 2017; HALE et al., 2016). Vários 
estudos indicam a existência de tolerância cruzada (frio e seca) em diferentes 
espécies, inclusive no gênero Saccharum (EDMÉ & GLAZ, 2013; DA SILVA, 2017). 
Podendo ser devido a interação de genes e a forte associação entre a tolerância a 
seca e ao frio, sendo que a desidratação é uma consequência final dos danos 
causados pelo congelamento (EDMÉ & GLAZ, 2013). Nesse sentido, Miller et al. 
(1984) citado por Edmé & Glaz (2013) descrevem a variedade CP72-2086 como um 
exemplo de tolerância cruzada (adaptabilidade a diferentes ambientes 
edafoclimáticos) e de sucesso no melhoramento da cana-de-açúcar para a região do 
sul dos Estados Unidos da América, tanto pelo alto potencial de rendimento de colmos 
quanto pela tolerância ao frio. Na genealogia dessa variedade há presença de três 
espécies: Saccharum officinarum, S. spontaneum e S. barbieri, o que a torna um 
híbrido interespecífico do gênero. A ampla maioria das variedades modernas de cana-
de-açúcar também podem ser enquadradas no chamado complexo Saccharum.  
O desenvolvimento de variedades de cana-de-açúcar envolve algumas etapas 
e o tempo entre o cruzamento e a liberação da variedade pode chegar a 15 anos. As 
principais etapas, segundo Brasileiro et al. (2015) & Castro et al. (2016), podem ser 
resumidas em: seleção de genitores; realização de hibridações dando origem as 
famílias; envio das cariopses às estações para implantação da primeira fase de teste 
(T1), nessa fase, verifica-se a maior variabilidade, com a avaliação de milhares de 
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plântulas a campo; avaliação e seleção durante a segunda fase de teste (T2) sem 
repetições e em pequenas parcelas; terceira fase de teste (T3) em poucos locais; e 
por último, a fase de experimentação (FE).  
Conhecer a performance de famílias de cana-de-açúcar é uma estratégia 
importante no melhoramento desta cultura de propagação vegetativa. A seleção de 
famílias tem sido utilizada por diferentes programas de melhoramento em diversos 
países (KIMBENG & COX, 2003; JACKSON, 2005; STRINGER et al., 2011; 
BARBOSA et al., 2014; SILVEIRA et al., 2015; BRASILEIRO et al., 2016; OLIVEIRA 
et al., 2016), inclusive com testes de famílias para tolerância ao frio (HALE et al., 
2016). Esses estudos possibilitam intensificar a seleção nas melhores famílias para 
os caracteres de interesse, como por exemplo a sobrevivência da gema apical, e 
estimar o efeito genético dos genitores envolvidos nos cruzamentos. Tais pesquisas 
mostram que a seleção com base no desempenho médio das famílias tem sido 
empregada com maior efetividade para caracteres com forte influência ambiental, ou 
seja, de baixa herdabilidade a nível individual, como por exemplo a produtividade de 
colmos por hectare (KIMBENG & COX, 2003; JACKSON, 2005; RESENDE & 
BARBOSA, 2006; STRINGER et al., 2011; OLIVEIRA et al., 2016).  
Portanto, o conhecimento gerado em estudos dessa natureza contribuí com a 
retroalimentação de informações para os programas de melhoramento genético da 
cana-de-açúcar. Direcionando com maior ênfase futuros cruzamentos com base na 
identificação das melhores combinações e dos melhores genitores. 
O objetivo desse trabalho foi selecionar famílias e clones de cana-de-açúcar 
avaliadas em condição natural de cultivo no sul do Brasil, visando principalmente a 
tolerância ao estresse por frio. 
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3.2.  MATERIAL E MÉTODOS 
 
3.2.1.  Primeira fase de teste (T1) 
 
No ano de 2012 foi realizado a instalação da primeira fase de teste (T1) na 
Estação Experimental da Embrapa (Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária), 
localizada no município de Pelotas, no estado do Rio Grande do Sul, Brasil (Latitude 
31º41’ S, Longitude 52º25’ O e Altitude 50 m). O solo da Estação Experimental é 
caracterizado como Argissolo vermelho-amarelo (EMBRAPA, 1999). O clima da 
região, segundo a classificação de Köppen, é do tipo Cfa, subtropical úmido, sem 
estação seca definida, com verões quentes (KUINCHTNER & BURIOL, 2001). A 
temperatura é moderada durante o ano, e no inverno pode ocorrer geadas, sendo a 
média de temperatura no período inferior a 16°C. No mês mais quente as máximas 
são superiores a 30°C. 
A calagem e adubação de correção foram realizadas de acordo com análise do 
solo três meses antes do plantio. O solo foi preparado com uma aração e duas 
gradagens e em seguida canteiros, com 30 cm de altura e 1,40 m de espaçamento de 
centro a centro dos canteiros foram formados com o auxílio de um encanteirador 
acoplado ao trator. Os tratos culturais posteriores ao plantio e adubação de cobertura 
foram realizados conforme metodologia de Zambon e Daros (2009). 
As cariopses ou sementes botânicas de cana-de-açúcar utilizadas para plantio 
foram originadas de cruzamentos bi-parentais, na Estação de Cruzamento da Serra 
do Ouro, pertencente a Universidade Federal de Alagoas e localizada no município de 
Murici, estado de Alagoas.  
As cariopses foram semeadas em 31 de julho de 2012 e mantidas em casa de 
vegetação da Universidade Federal do Paraná, localizada na Estação Experimental 
de Paranavaí, município de Paranavaí, estado do Paraná. Três meses após o semeio, 
as plântulas ou seedlings foram encaminhadas ao estado do Rio Grande do Sul, com 
transplante a campo no início de dezembro de 2012. O delineamento experimental foi 
em blocos incompletos, com a parcela experimental sendo constituída de uma linha 
de plantio com dez metros de comprimento, com 20 plântulas por parcela, espaçadas 
em 0,5 metros entre plantas na linha. O espaçamento utilizado entre parcelas foi de 
1,4 m. O campo experimental foi formado inicialmente pelo plantio de 8.480 indivíduos, 
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procedentes de 53 famílias de irmãos completos, formando assim a população base 
ou primeira fase de teste (T1). 
 
3.2.2.  Segunda fase de teste (T2) 
 
A segunda fase de teste (T2) foi composta por 1.168 clones selecionados em 
52 famílias da fase T1, apenas a família RB946903 x RB996963 não teve 
representante, devido a ausência de material propagativo vivo. A seleção na fase T1 
e o plantio do T2 ocorreram em agosto de 2013. Na instalação do experimento foi 
adotado o delineamento experimental em blocos incompletos, com uma parcela por 
clone e diferentes números de repetições por família. Cada parcela experimental foi 
constituída de uma linha (sulco) de dois metros de comprimento, com espaçamento 
entre linhas de 1,40 m. Para o plantio foram utilizadas 18 gemas por metro linear. 
 
3.2.3.  Terceira fase de teste (T3) 
 
Em agosto de 2014, ao final do ciclo de cana planta da fase T2, foi realizada a 
avaliação da população da fase T2, com consequente seleção de 105 clones. Esses 
clones, juntamente com duas testemunhas, variedades comerciais de maturação 
precoce (RB966928) e maturação média-tardia (RB867515) compuseram a terceira 
fase de teste (T3). A multiplicação dos genótipos para a fase T3 foi realizada pelo 
Sistema de Mudas Pré-Brotadas (MPB), nas instalações da Embrapa Clima 
Temperado, utilizando-se gemas individuais do terço médio de colmos para o plantio 
em tubetes contendo substrato comercial. Logo após o plantio as mudas foram 
acondicionadas em casa de vegetação para brotação e posterior aclimatação para o 
transplante. Com aproximadamente 60 dias após o plantio, as mudas foram 
transplantadas a campo, com plantio realizado em novembro de 2014, em canteiros a 
exemplo do sistema realizado na fase T1, adotando-se o sistema manual de 
transplante com espaçamento de 0,50 cm entre mudas, 1,4 m entre linhas. O 
delineamento experimental adotado foi de blocos incompletos com duas repetições 
por clone e diferentes números de representantes por família, variando de 1 a 10 
clones. Cada parcela experimental foi constituída de 2 linhas de 10 metros de 
comprimento. 
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3.2.4. Condução e avaliação das fases de teste 
 
Em todas as fases de teste, ocorreu o monitoramento do efeito das baixas 
temperaturas na cultura, para tanto, dados de temperatura foram coletados in loco, no 
dossel médio das plantas, com o auxílio de um aparelho Datalogger RHT10 USB, e 
também coletados na Estação Meteorológica da Embrapa Clima Temperado, no 
período de abril a agosto (período efetivo para ocorrência de frio e geada) dos anos 
de 2013, 2014 e 2015. 
Especialmente na primeira fase de teste (T1), conduzida entre 2012 e 2013, 
foram registradas ocorrências de geadas severas causando a morte de plantas de 
cana-de-açúcar no experimento. Para avaliação da reação dos genótipos quanto a 
tolerância ao frio, foi proposta uma escala de notas de sobrevivência da gema apical 
(meristema apical), e como acrônimo optou-se por sigla GEM. Aproximadamente um 
mês após a ocorrência das primeiras geadas foram aplicadas notas que variaram 
conforme o grau de sobrevivência e lesão do colmo, que contou com o auxílio de uma 
régua (graduada em milímetros), sendo: nota 1- gema apical morta e lesão necrótica 
causada pelo frio abaixo da gema apical (> 5,0 cm), e brotação lateral morta/ausente; 
nota 2- gema apical morta, porém com lesão logo abaixo da gema entre 2,0 e 5,0 cm 
de comprimento, brotação lateral visível; nota 3- gema apical morta, com lesão abaixo 
entre 0,5 e 2,0 cm de comprimento, brotação lateral abundante; nota 4- gema apical 
com pequena lesão (<0,5 cm) e com presença de tecido vivo com retorno do 
crescimento no eixo central do colmo e sem brotação lateral visível; nota 5- gema 
viva, sem nenhuma lesão visível e sem brotação lateral. 
Em todas as fases de teste foram realizadas as avaliações do teor de sólidos 
solúveis totais do caldo, em percentagem, sendo que na fase T1, essa avaliação 
ocorreu no momento da colheita do ensaio (agosto de 2013) e nas fases T2 e T3, 
ocorreram nos meses de maio (BRX1) e agosto (BRX2) dos anos de 2014 e 2015, 
respectivamente, fim de caracterizar os materiais obter indicativo de precocidade 
quando o valor do BRX1 fosse maior que 18°. As avaliações foram realizadas em 
todas as plantas das parcelas durante o T1, com um colmo por planta, e de três colmos 
por parcela nas fases T2 e T3, com a amostragem no terço médio do colmo, e a 
utilização de um calador (coleta) e leitura em refratômetro digital portátil marca Atago® 
modelo Pal-1, com compensação automática da temperatura. 
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A colheita dos experimentos nas três fases de teste (T1, T2 e T3) foram 
realizadas, respectivamente, no mês de agosto dos anos: 2013, 2014 e 2015. Na fase 
T1, a colheita ocorreu nove meses após o plantio e nas fases seguintes ocorreram 
aos 12 meses. Após a pesagem de uma amostra de 10 colmos por parcela (M10C) e 
a contagem do número de colmos da parcela (NC) foi possível obter a tonelada de 
colmos por hectare (TCH) a partir da expressão: 𝑇𝐶𝐻 =
𝑁𝐶 𝑥 (
𝑀10𝐶
10
) 𝑥 10
𝐴𝑃
, em que AP é a 
área ocupada por cada parcela em m² e 10 é a constante usada para conversão do 
peso da parcela em toneladas por hectare. A partir dos caracteres TCH e BRX2 (sólido 
solúveis totais no caldo por ocasião da colheita), foi possível estimar a tonelada de 
brix por hectare (TBH): 𝑇𝐵𝐻 =
𝑇𝐶𝐻 𝑥 𝐵𝑅𝐼𝑋2
100
. 
 
3.2.5.  Análise estatística dos dados 
 
3.2.5.1. Primeira Fase de Teste (T1) 
Os dados dos caracteres avaliados foram analisados via máxima 
verossimilhança restrita e melhor predito linear não viesado (REML/BLUP), conforme 
o seguinte modelo estatístico:  y = Xr + Za + Wp + Sf + Tb + e, em que y = vetor de 
dados, r = é o vetor dos efeitos de repetição, assumidos como fixos e somados a 
média geral, a = vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais, assumidos como 
aleatórios, p = vetor dos efeitos de parcela, assumidos como aleatórios, f = vetor dos 
efeitos genéticos de dominância associado a famílias de irmãos completos, assumidos 
como aleatórios, b = dos efeitos dos blocos incompletos, assumidos como aleatórios, 
e = vetor dos erros ou resíduos. X, Z, W, S e T representam as matrizes de incidência 
para os referidos efeitos. 
 
3.2.5.2. Segunda e Terceira Fase de Teste (T2 e T3) 
Para a análise dos dados dos caracteres avaliados nas fases T2 e T3, foi usado 
o modelo estatístico: y = Xr + Zf + Wb + Sc + e, em que: y = vetor de dados; r = é o 
vetor dos efeitos de repetição, assumidos como fixos e somados a média geral; f = é 
o vetor dos efeitos de família de irmãos completos, assumidos como aleatórios; b = é 
o vetor dos efeitos ambientais de blocos incompletos, assumidos como aleatórios, c = 
é o vetor dos efeitos de clone dentro de família de irmãos completos, assumidos como 
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aleatórios, e = é o vetor de erros ou resíduos. X, Z, W e S são as matrizes de incidência 
para os referidos efeitos.  
Todas as análises de modelos mistos (REML/BLUP) foram realizadas com o 
auxílio do software SELEGEN-REML/BLUP (RESENDE, 2016). 
 
 
3.3.  RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 
3.3.1. Primeira fase de teste (T1) 
 
As avaliações na primeira fase de seleção (T1) foram precididas por eventos 
climáticos extremos, no inverno de 2013. No mês de julho uma intensa onda de frio 
causou precipitação de neve em mais de 100 cidades brasileiras (HIERA et al., 2014). 
Com base nos registros coletados no local do experimento, verificou-se temperatura 
mínima -2,2°C em 24 de julho de 2013. As condições climáticas registradas no período 
de condução do experimento foram propícias para a seleção de famílias e indivíduos 
que apresentaram tolerância ao frio, em especial no que se refere a sobrevivência do 
meristema apical. 
Por ocasião da colheita, em agosto/setembro, e após as condições ambientais 
descritas acima, foram observadas plantas com meristema apical variando de gema 
viva (gema nota 5) à gema necrosada (gema nota 1) e lesão abaixo da gema que 
compreendia grande parte do colmo (Figura 1A). Neste sentido, verificou-se na 
população base  a frequência de 11% dos genótipos com nota máxima para 
sobrevivência da gema apical (Figura 1A), ou seja, na categoria de maior tolerância 
ao frio (gema nota 5). Assim optou-se por ampliar a taxa de seleção e conduzir amplo 
número de genótipos da categoria gema 5 para avançar a fase T2. 
No geral, os resultados demonstram que 20% dos indivíduos avaliados 
obtiveram notas máximas, 4 e 5, para sobrevivência da gema apical (GEM). Portanto, 
esses genótipos com notas maiores apresentam tolerância ao frio superior, quando 
comparado com os demais genótipos que receberam nota 1, 2 ou 3. Por outro lado, a 
maior porção (80%) dos indivíduos apresentaram de baixa a muito baixa tolerância ao 
frio, com notas 3, 2 e 1. Esta informação ressalta a importância e a eficiência desta 
avaliação no sentido de discriminar as categorias quanto a reação ao frio, nas 
condições do experimento. 
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Figura 1. Histogramas de frequência de notas para a sobrevivência da gema apical 
(GEM) na primeira fase de teste (T1), em 53 famílias de irmãos completos avaliados 
em condição natural de estresse por frio. A) Frequência das cinco categorias de notas 
para GEM, na população base composta por 53 famílias na fase T1. B) Frequência de 
indivíduos com nota máxima para sobrevivência de gema (GEM= 5) na fase T1, nas 
13 famílias representadas com clones (GEM= 5 e 4) que avançaram à fase de 
experimentação (FE), estado do Rio Grande do Sul, Pelotas, inverno de 2013. 
 
Observa-se que as famílias com diferentes frequências de indivíduos com nota 
máxima para sobrevivência de gema na fase T1 contribuíram com clones (GEM= 5) 
que foram selecionados e avançaram até a fase de experimentação (Figura 1B). As 
famílias CP72-2086 × RB966928 e RB987935 × RB966928 apresentaram a maior 
frequência de notas cinco para sobrevivência da gema apical na fase T1, com 0,35 e 
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0,31, respectivamente. Essas famílias contribuíram com um clone cada (GEM cinco 
na fase T1), e que chegaram até a última fase de seleção, denominada de fase de 
experimentação (FE). Ressalta-se que ambas as famílias (CP72-2086 × RB966928 e 
RB987935 × RB966928) contribuíram com mais um clone cada, sendo que estes 
haviam obtido nota quatro (GEM= 4) para sobrevivência de gema na fase T1 e que 
avançaram para a fase FE. 
Da mesma forma, as famílias CP72-2086 × RB966928 e RB987935 × 
RB966928 são dois exemplos de cruzamentos com alto potencial de selecionar 
genótipos promissores para maior tolerância ao frio, nas condições avaliadas no sul 
do Brasil. De acordo com Hale et al. (2016), genótipos promissores selecionados em 
ambiente de clima subtropical são mais tolerantes ao frio do que aqueles 
desenvolvidos em regiões tropicais. Os genitores utilizados para o melhoramento em 
Louisiana, EUA, tendem a ser mais tolerantes ao frio do que aqueles genitores 
utilizados em outros programas, o que conferiu ao longo dos anos maior efeito de 
dosagem para a tolerância ao frio, conforme descreveu Hale et al. (2016). Os quais 
também sugerem que a tolerância ao frio seja preferencialmente herdada quando S. 
spontaneum puro ou genótipos com alta porcentagem de genes dessa espécie são 
usados como genitor feminino. 
Ao considerar os parâmetros estimados, na fase T1, verificou-se a 
possibilidade de seleção entre e dentro das famílias para os caracteres avaliados, com 
especial destaque para a sobrevivência da gema apical (GEM), por apresentar 
herdabilidade com elevada magnitude e acurácia acima de 0,80. Para o caractere 
sólidos solúveis totais (BRX), a herdabilidade foi superior a 0,64 e acurácia 0,80. Para 
os caracteres de produtividade (TCH e TBH) as estimativas de herdabilidade foram 
elevadas (0,64 e 0,63) e as acurácias de 0,80, indicando possibilidade de ganho de 
seleção (Tabela 1). Esses resultados corroboram com aqueles descritos por Silveira 
et al. (2015), os quais verificaram valores de herdabilidade (0,59 a 0,85) e acurácia 
(0,76 a 0,92) para os caracteres TCH e TBH, em pesquisa com avaliação de famílias 
de cana-de-açúcar, o que indica alta correlação entre as médias genotípicas preditas 
e os verdadeiros valores, permitindo a eficiente seleção das melhores famílias. 
Nesse sentido, a referida população segregante, conduzida em condições de 
baixas temperaturas no sul do Brasil, apresentou suficiente variabilidade genética e 
herdabilidade a nível de família (h²fam). Esses resultados indicam ganhos genéticos ao 
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se realizar a seleção entre famílias, e a seleção dos melhores indivíduos com base 
nos caracteres mensurados. 
 
Tabela 1. Herdabilidade de famílias no sentido amplo (h²fam), acurácia e média geral 
para os caracteres nota de gema apical (GEM) sólidos solúveis totais (BRX2), 
tonelada de colmos por hectare (TCH) e tonelada de brix por hectare (TBH), em 53 
famílias de irmãos completos de cana-de-açúcar avaliadas na primeira fase de teste 
(T1) sob estresse ao frio, no estado do Rio Grande do Sul, Pelotas, ano de 2013. 
Parâmetros  
Caracteres 
GEM BRX2 TCH TBH 
h²fam 0,678 0,644 0,641 0,631 
Acurácia 0,823 0,803 0,801 0,795 
Média geral 3,46 19,07 58,17 11,27 
A partir da performance das famílias preditas pelo BLUPIS, para os caracteres 
descritos na Tabela 1, foi realizada a seleção de 1.035 indivíduos obtidos em 52 das 
53 famílias avaliadas. A maior parte dos indivíduos foram selecionados em famílias 
com performance acima da média para os caracteres de produção e de famílias que 
apresentaram elevada tolerância ao frio, determinado pelos caracteres sobrevivência 
de gema e de folha.  
 
3.3.2. Segunda e terceira fase de teste (T2 e T3) 
 
A média geral dos 1.035 clones pertencentes a 52 famílias de cana-de-açúcar 
avaliados na fase T2, e os 105 clones oriundos de 36 famílias avaliados na fase T3, 
assim como os parâmetros genéticos e ambientais estimados pelo método 
REML/BLUP, para os caracteres avaliados indicaram a possibilidade de avanço com 
as seleções (Tabela 2). Na fase T2, os coeficientes de variação (CV%) foram baixos 
a moderados (RESENDE, 2002), indicando boa precisão experimental, com destaque 
para os caracteres BRX1 e BRX2 (CV%<7,1), os maiores valores de CV% foram 
obtidos para TCH e TBH (CV%<31,7), indicando que estes caracteres foram 
fortemente influenciados pelo ambiente, para as fases T2 e T3 (Tabela 2). 
As variâncias genotípicas entre clones foram significativas para todos os 
caracteres avaliados de acordo com a análise de deviance a 5% de probabilidade, 
indicando a existência de variabilidade genética nas populações avaliadas, mesmo 
com o avanço das gerações. Resultados semelhantes foram encontrados por Oliveira 
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et al. (2016) em avaliação da performance produtiva de famílias de cana-de-açúcar 
em diferentes fase de seleção. Por outro lado, a maior parte da variância fenotípica 
para os caracteres avaliados foi devido a causas ambientais (Tabela 2). 
 
Tabela 2. Parâmetros genéticos e ambientais estimados em clones de cana-de-
açúcar avaliados durante a segunda e terceira fase de teste (T2 e T3) no estado do 
Rio Grande do Sul, município de Pelotas, nos anos de 2014 e 2015, respectivamente. 
Parâmetros1 
 T2  T3 
 BRX1 BRX2 TCH TBH  BRX1 BRX2 TCH TBH 
Vfam  0,720 0,581 174,930 0,869  0,273 0,514 20,959 0,432 
Vclon  1,292 0,832 390,689 8,869  1,458 0,993 134,249 4,119 
Ve  1,097 1,630 674,485 22,233  2,210 0,957 169,843 5,582 
Vf  2,711 2,787 999,878 33,434  3,948 2,295 420,157 11,930 
h2fam  0,265 0,208 0,018 0,026  0,069 0,224 0,049 0,036 
h2clon  0,477 0,298 0,233 0,265  0,369 0,433 0,320 0,345 
Ac  0,690 0,546 0,483 0,515  0,608 0,658 0,565 0,588 
CV%  6,261 7,079 31,642 31,378  8,164 5,358 22,446 22,437 
Média geral  16,727 18,035 82,078 15,027  18,210 18,262 58,062 10,530 
1Vfam: variância genotípica entre famílias; Vclon: variância genotípica individual; Ve: variância ambiental; 
Vf: variância fenotípica individual; h²fam: herdabilidade de famílias no sentido amplo; h²clon: herdabilidade 
individual no sentido amplo; Ac: Acurácias seletiva; CV%: coeficiente de variação experimental. BRX1: 
sólidos solúveis no início da safra (maio); BRX2: sólidos solúveis no meio (agosto) da safra (época de 
colheita dos ensaios); TCH: tonelada de cana por hectare e TBH: tonelada de brix por hectare. 
 
As herdabilidades no sentido amplo, entre famílias (h²fam), para todos os 
caracteres foram menor que 0,27, nas duas fases de seleção clonal (T2 e T3), 
principalmente, para TCH e TBH. As herdabilidades individuais no sentido amplo 
(h2clon) foram baixas para BRX2, TCH e TBH (h²clon<0,30) e moderada para BRX1 
(h²clon=0,477), como consequência, os valores de acurácia para a seleção clonal foram 
menores que 70%. De acordo com Resende (2002) esta é uma condição desfavorável, 
uma vez que há menor precisão entre os valores preditos e os valores verdadeiros. 
Os menores resultados para herdabilidade a nível de família nas fases T2 e T3, 
comparados com os valores encontrados na fase T1, foram consequências da menor 
representatividade, para a maioria das famílias, verificada com o avanço das 
gerações. 
Os valores de herdabilidade individual no sentido amplo (h²clon) para os 
caracteres BRX2, TCH e TBH, mesmo com menor variabilidade, foram maiores na 
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fase T3 em decorrência do uso de repetições. Esses resultados evidenciam a 
importância do número de repetições a nível de famílias e de indivíduos para aumentar 
a precisão na estimativa das médias genotípicas e os valores de acurácia. 
 
Tabela 3. Valores genotípicos (Vg), classificação para o caráter (Clas), acurácia (Ac) 
e número de clones por família (nk) avaliados na segunda fase de teste (T2), em 52 
famílias de irmãos completos. Estado do Rio Grande do Sul, município de Pelotas, no 
ano de 2014. 
FAMÍLIAS   BRX1   BRX2   TCH   TBH   nk  
 Vg Clas Ac  Vg Clas Ac  Vg Clas Ac  Vg Clas Ac  
RB867515 × RB946903  16,14 41 0,96  17,43 42 0,95  84,83 9 0,68  15,43 9 0,75  59 
RB867515 × RB966928  17,26 15 0,96  18,7 11 0,94  84,61 10 0,63  15,91 5 0,7  43 
CP72-2086 × RB966928  17,79 6 0,95  18,87 6 0,94  85,22 5 0,61  16,07 2 0,69  41 
RB867515 × RB996961  16,32 37 0,95  17,91 30 0,94  85,75 4 0,6  15,83 7 0,68  40 
RB987935 × RB966928  17,22 16 0,95  19,09 2 0,94  79,08 53 0,6  14,73 37 0,68  39 
RB946903 × RB867515  16,25 39 0,95  17,38 45 0,94  80,71 42 0,61  14,48 52 0,68  39 
RB966928 × RB987935  17,29 14 0,95  18,75 8 0,94  79,69 51 0,6  14,7 39 0,67  37 
RB987935 × RB867515  14,96 54 0,95  17,29 47 0,94  81,24 35 0,6  14,59 46 0,67  36 
RB966928 × CP72-2086  18,48 1 0,95  19,66 1 0,93  86,02 2 0,6  16,7 1 0,67  35 
RB855156 × RB987935  17,16 17 0,95  18,91 5 0,93  79,83 50 0,6  14,95 27 0,67  35 
RB987935 × RB975932  15,5 53 0,94  17,58 40 0,93  81,06 38 0,59  14,63 42 0,66  35 
RB965518 × RB011681  16,95 21 0,95  18,29 22 0,93  85,15 6 0,58  15,86 6 0,66  34 
RB987935 × RB946903  16,81 27 0,94  17,87 33 0,93  80,69 43 0,58  14,62 44 0,65  34 
RB965902 × CP72-2086  17,49 9 0,94  18,01 27 0,93  80,37 45 0,57  14,58 47 0,64  30 
TUC77-42 × RB966928  17,91 4 0,94  18,75 7 0,93  81,33 33 0,57  14,99 24 0,64  29 
RB966229 × RB975932  16,4 34 0,94  17,6 39 0,92  82,3 22 0,54  14,94 28 0,62  29 
RB72454 × RB965902  15,62 51 0,93  17,14 52 0,91  85,1 7 0,52  15,34 12 0,6  25 
RB966928 × RB867515  16,83 26 0,92  17,87 31 0,9  85,86 3 0,5  15,92 4 0,58  24 
RB011681 × RB72454  16,46 33 0,93  17,28 48 0,92  81,34 32 0,53  14,62 43 0,6  24 
RB867515 × CP70-321  16,77 29 0,93  18,38 19 0,91  82,12 24 0,51  15,12 17 0,59  23 
RB996963 × RB966229  15,85 47 0,92  17,41 43 0,9  82,99 15 0,5  15,04 23 0,58  22 
CP72-2086 × RB965902  17,3 13 0,93  18,13 25 0,9  80,97 40 0,51  14,85 32 0,58  22 
RB966229 × RB996961  15,88 46 0,92  17,92 29 0,9  86,37 1 0,5  16,02 3 0,58  21 
RB867515 × RB965518  16,21 40 0,93  17,71 34 0,91  83,06 14 0,51  15,11 19 0,58  21 
RB966928 × RB996961  17,1 19 0,92  18,52 16 0,89  82,89 17 0,47  15,36 11 0,55  20 
RB966928 × RB855589  17,91 3 0,92  18,99 4 0,9  79,91 49 0,49  14,72 38 0,56  20 
RB975932 × RB966928  16,62 32 0,92  18,13 24 0,9  80,19 47 0,5  14,57 50 0,57  20 
RB966928 × RB975932  17,38 12 0,92  18,46 17 0,89  83,17 13 0,48  15,39 10 0,56  19 
NA56-79 × RB867515  16,35 36 0,92  17,57 41 0,9  82,5 20 0,48  14,93 29 0,55  19 
RB966928 × RB965518  17,52 8 0,92  18,68 12 0,9  80,94 41 0,48  14,83 33 0,55  19 
RB855589 × RB966928  17,89 5 0,92  18,61 14 0,89  80,02 48 0,48  14,61 45 0,55  19 
RB996963 × RB946903  16,26 38 0,92  17,87 32 0,9  80,32 46 0,49  14,66 41 0,56  18 
RB855156 × RB946903  17,07 20 0,92  17,69 37 0,89  79,48 52 0,47  14,37 53 0,55  18 
RB996963 × RB996961  16,76 30 0,9  18,73 9 0,88  81,05 39 0,45  14,97 26 0,52  16 
RB966928 × RB996963  17,41 11 0,9  18,7 10 0,88  81,32 34 0,44  14,92 31 0,51  16 
RB966928 × TUC77-42  17,75 7 0,91  18,34 21 0,88  76,01 54 0,45  13,61 54 0,52  16 
RB946903 × RB987935  16,63 31 0,91  17,98 28 0,88  82,77 18 0,44  15,21 15 0,51  14 
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NA56-79 × RB855156  17,47 10 0,89  18,59 15 0,86  82,47 21 0,41  15,26 13 0,47  13 
NA56-79 × RB72454  15,61 52 0,9  16,85 53 0,87  81,58 28 0,42  14,57 49 0,49  13 
RB946903 × RB855156  16,78 28 0,88  17,63 38 0,85  84,91 8 0,39  15,61 8 0,46  12 
RB867515 × RB987935  15,65 50 0,88  17,39 44 0,85  81,82 26 0,39  14,8 35 0,45  12 
RB867515 × NA56-79  15,96 43 0,88  17,71 36 0,85  82,91 16 0,39  15,11 18 0,45  11 
RB946903 × NA56-79  15,66 49 0,87  17,34 46 0,83  83,66 11 0,37  15,23 14 0,43  9 
RB965518 × RB966928  17,92 2 0,86  19,06 3 0,83  81,9 25 0,36  15,09 21 0,43  9 
RB987935 × RB855156  16,02 42 0,86  17,14 51 0,83  80,51 44 0,36  14,58 48 0,42  9 
RB72454 × NA56-79  15,7 48 0,85  16,24 54 0,82  81,42 30 0,34  14,53 51 0,4  8 
RB72454 × RB011681  15,93 45 0,84  17,23 49 0,80  83,19 12 0,33  15,1 20 0,39  7 
CP70-321 × RB867515  16,95 23 0,84  18,44 18 0,80  82,19 23 0,33  15,05 22 0,39  7 
RB996963 × RB966928  16,95 22 0,83  18,38 20 0,80  81,09 37 0,32  14,82 34 0,38  7 
RB855156 × NA56-79  16,91 24 0,81  18,17 23 0,76  81,51 29 0,29  14,93 30 0,35  5 
RB966229 × RB996963  16,39 35 0,79  17,16 50 0,75  81,14 36 0,28  14,69 40 0,33  5 
RB966229 × NA56-79   16,84 25 0,66   18,04 26 0,60   82,61 19 0,19   15,17 16 0,23   2 
*BRX1: teor de sólidos solúveis no início da safra (maio); BRX2: teor de sólidos solúveis no meio (agosto) da safra 
e época de colheita; TCH: tonelada de cana por hectare e TBH: tonelada de brix por hectare. 
 
Na Tabela 3 são verificados os valores genotípicos (Vg) das 52 famílias de 
irmãos completos na segunda fase de seleção e que representam o desempenho 
destas famílias nesta fase (T2). O número de clones por família indicado pela 
expressão nk fornece a informação da quantidade de indivíduos selecionadas na fase 
primeira fase e que compuseram a fase T2. Por conseguinte, observa-se que dentre 
as dez famílias que mais contribuíram com clones selecionados, cinco famílias 
alcançaram as primeiras posições na classificação de Vg para os caracteres TCH e 
TBH, sendo RB867515 × RB946903, RB867515 × RB966928, CP72-2086 × 
RB966928, RB867515 × RB996961 e RB966928 x CP72-2086. Tais famílias com 
elevados valores genotípicos para TCH e TBH evidenciam maior potencial em conter 
clones superiores para produtividade de colmo e de brix, avaliadas em condição 
natural visando maior tolerância ao frio. 
Ao comparar o número de clones (nk) selecionados ao longo das três fases de 
seleção, verificou-se elevada correlação com performance produtiva estimada pelo 
procedimento BLUPIS (Tabelas 4 e 5). A correlação entre o número de clones 
selecionados por família nas fases T1 e T2 foi de r=0,93** (Figura 2). A correlação 
entre T2 e T3 foi de r=0,79* e ao considerar os clones selecionados em T1 com os 
que foram indicados para a fase FE, essa correlação foi de r=0,84*. Oliveira et al. 
(2016) e Brasileiro et al. (2016) verificaram alta correlação entre o número de clones 
selecionados por família nas fases do melhoramento. Assim, esses resultados indicam 
que a performance das famílias na primeira fase de teste associada com a estratégia 
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de seleção, podem contribuir para a obtenção de clones com potencial genético que 
apresentarão melhor desempenho nas fases seguintes do programa de melhoramento. 
 
Tabela 4. Valores genotípicos (Vg), classificação para o caráter (Clas), acurácia (Ac) 
e número de clones por família (nk) avaliados na terceira fase de teste (T3) e 
selecionados para a fase de experimentação (FE), em 36 famílias de irmãos 
completos das 53 famílias avaliadas na primeira fase (T1), no estado do Rio Grande 
do Sul, município de Pelotas, no ano de 2015. 
FAMÍLIAS 
BRX1   BRX2   TCH   TBH   T3   FE 
Vg Clas Ac   Vg Clas Ac   Vg Clas Ac   Vg Clas Ac   nk   nk 
RB867515 × RB946903 18,16 23 0,67  18,0 24 0,86  57,59 24 0,63  10,45 25 0,55  10  4 
CP72-2086 × RB966928 18,56 4 0,64  19,0 5 0,86  59,60 10 0,61  10,89 2 0,52  7  3 
RB867515 × RB996961 17,68 38 0,56  17,9 27 0,78  61,51 3 0,52  10,95 1 0,44  5  2 
RB946903 × RB867515 17,94 34 0,56  17,4 37 0,78  62,04 1 0,52  10,88 3 0,44  5  2 
RB867515 × CP70-321 17,98 32 0,59  17,8 32 0,82  57,35 26 0,56  10,37 30 0,47  5  1 
RB867515 × RB965518 18,04 30 0,55  17,7 34 0,80  61,69 2 0,52  10,84 4 0,44  4  2 
RB855589 × RB966928 18,08 28 0,55  18,4 13 0,80  59,58 11 0,52  10,75 8 0,44  4  0 
RB987935 × RB867515 17,78 36 0,55  17,6 35 0,80  60,37 4 0,52  10,71 12 0,44  4  1 
TUC77-42 × RB966928 18,45 7 0,53  18,5 9 0,79  55,43 33 0,50  10,21 33 0,42  4  1 
RB966928 × RB987935 18,23 18 0,49  17,9 28 0,75  60,07 6 0,46  10,73 11 0,38  3  2 
RB987935 × RB966928 18,23 17 0,50  18,5 12 0,76  58,79 14 0,47  10,69 13 0,39  3  2 
RB966928 × RB975932 18,36 10 0,50  18,9 7 0,77  57,98 20 0,48  10,61 16 0,40  3  2 
RB966928 × RB855589 18,56 3 0,50  19,0 4 0,76  57,17 27 0,47  10,58 17 0,39  3  1 
RB867515 × RB966928 18,47 6 0,49  18,9 6 0,74  57,15 28 0,46  10,50 21 0,38  3  1 
CP72-2086 × RB965902 17,99 31 0,49  18,0 25 0,74  58,13 19 0,46  10,48 23 0,38  3  0 
RB987935 × RB975932 18,04 29 0,49  17,6 36 0,74  57,60 23 0,46  10,38 29 0,38  3  1 
RB987935 × RB946903 18,14 24 0,49  17,3 38 0,74  56,92 30 0,46  10,24 32 0,38  3  1 
RB965518 × RB011681 18,26 15 0,50  18,4 14 0,76  55,27 34 0,47  10,20 34 0,39  3  0 
RB946903 × NA56-79 18,34 11 0,49  17,9 29 0,75  54,85 35 0,47  10,08 37 0,39  3  0 
RB966928 × CP72-2086 18,70 1 0,50  19,3 2 0,77  53,70 38 0,48  10,06 38 0,40  3  0 
RB966928 × RB996961 18,18 22 0,43  18,5 10 0,71  59,75 9 0,41  10,75 7 0,34  2  1 
RB966229 × RB996961 18,10 26 0,43  18,3 17 0,71  59,80 8 0,41  10,74 9 0,34  2  0 
RB965902 × CP72-2086 18,68 2 0,43  19,5 1 0,70  58,39 17 0,41  10,73 10 0,34  2  1 
RB966928 × RB867515 17,89 35 0,42  18,1 20 0,69  58,42 16 0,40  10,55 18 0,33  2  0 
RB966928 × RB965518 18,29 13 0,42  18,2 19 0,69  58,29 18 0,40  10,53 20 0,33  2  0 
RB855156 × RB987935 18,21 20 0,42  17,9 30 0,69  57,50 25 0,40  10,39 28 0,33  2  1 
RB011681 × RB72454 18,10 27 0,42  18,1 21 0,69  54,46 37 0,40  10,12 35 0,33  2  0 
RB975932 × RB966928 17,98 33 0,32  17,9 31 0,58  59,87 7 0,30  10,67 14 0,24  1  1 
CP70-321 × RB867515 18,30 12 0,27  18,3 16 0,51  58,91 13 0,26  10,63 15 0,21  1  0 
RB996963 × RB996961 18,13 25 0,32  17,8 33 0,58  58,77 15 0,30  10,55 19 0,24  1  0 
RB946903 × RB987935 18,37 9 0,32  18,5 11 0,57  57,64 22 0,30  10,49 22 0,24  1  0 
RB965518 × RB966928 18,22 19 0,32  18,1 23 0,58  57,74 21 0,30  10,46 24 0,24  1  0 
RB966229 × RB975932 18,24 16 0,32  18,3 18 0,58  56,99 29 0,30  10,42 26 0,24  1  0 
RB966928 × TUC77-42 18,27 14 0,32  18,7 8 0,58  56,66 31 0,30  10,40 27 0,24  1  0 
RB72454 × RB965902 18,20 21 0,41  18,4 15 0,69  56,10 32 0,39  10,28 31 0,32  1  0 
NA56-79 × RB72454 18,38 8 0,32   18,0 26 0,58   54,60 36 0,30   10,10 36 0,24   1   0 
*BRX1: teor de sólidos solúveis no início da safra (maio); BRX2: teor de sólidos solúveis no meio (agosto) da safra e na época 
de colheita; TCH: tonelada de cana por hectare e TBH: tonelada de brix por hectare. 
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Figura 2. Número de clones selecionados nas famílias de irmãos completos avaliadas 
em diferentes fases de teste: T1 (A), T2 (B) e T3 (C), no estado do Rio Grande do Sul, 
município de Pelotas, nos anos de 2013, 2014 e 2015. 
 
As famílias: CP72-2086 × RB966928, RB966928 × RB996961, RB987935 × 
RB867515, RB867515 × RB996961 e RB965902 × CP72-2086 mantiveram-se entre 
as dez melhores famílias, com base no valor genotípico para tonelada de brix por 
hectare (TBH), fases de seleção T1 a T3 (Tabela 3 e 4). Ao considerar as três fases 
de seleção, as famílias CP72-2086 × RB966928 e RB867515 × RB996961 destacam-
se por apresentar os maiores valores genotípicos para TBH ao longo das fases de 
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seleção. Para tanto, essas duas famílias contribuíram com 5 (cinco) clones que 
avançaram à fase FE, representando assim 16% dos clones dessa fase, evidenciando 
alto potencial para a seleção de clones nessa famílias. O que ressalta o efeito positivo 
da família CP72-2086 × RB966928, que além de apresentar alto potencial de 
rendimento, foi o cruzamento que resultou na maior frequência de sobrevivência de 
gema (GEM = 5) na fase T1 (Figura 1B). 
Com relação aos genitores, os resultados indicam que combinações 
envolvendo as variedades RB966928, CP72-2086, RB867515 e RB987935 
promoveram famílias com maior valor genotípico (Vg) para os caracteres de interesse, 
inclusive os relacionados a tolerância ao frio. Por outro lado, sugere-se que mais 
estudos devem ser realizados a fim de melhor caracterizar os genitores, quanto ao 
efeito genético para os caracteres de interesse. 
Ainda assim, vale destacar que a variedade RB966928 foi o genitor que mais 
contribuiu para obtenção de famílias com maturação precoce. Participa em 8 (oito) 
das 10 (dez) primeiras famílias com maior valor genotípico (Vg) para qualidade do 
caldo (BRX1, maio e BRX2, agosto), sendo as famílias; RB966928 × CP72-2086, 
RB965518 × RB966928, TUC77-42 × RB966928, RB966928 × RB855589, CP72-2086 
× RB966928, RB966928 × RB987935, RB987935 × RB966928 e RB966928 × 
RB996963. Esses resultados ressaltam o efeito positivo desse genitor para o aumento 
de sólidos solúveis no caldo. A maturação precoce e a estabilidade produtiva, aliada 
a excelente brotação em colheita mecanizada, são características que se destacam 
na variedade RB966928 (DAROS et al., 2010; GUERRA et al., 2009). Características 
essas que também foram observadas nas condições do estado do Rio Grande do Sul, 
inclusive em safras com a presença de baixas temperaturas (VERISSIMO et al., 2012). 
Essa variedade tornou-se, a partir do ano 2015, na segunda variedade mais plantada 
no Brasil. Da mesma forma, possui em sua genealogia RB855156 como genitor 
materno e RB72454, NA56-79 e TUC71-7 como progenitores, sendo que estas foram 
importantes variedades para o setor sucroenergético do Brasil, plantadas em milhões 
de hectares e participando de inúmeros cruzamentos promissores, que deram origem 
a outras variedades liberadas. 
Destaca-se também no presente estudo, a variedade CP72-2086, que foi um 
genitor amplamente utilizado em programas de melhoramento genético dos Estados 
Unidos da América (EUA), especialmente em seu programa de origem, em Canal 
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Point, Flórida (EUA). Essa foi uma importante variedade para aquele país, 
amplamente adaptada às condições ambientais do sul da Flórida (região de clima 
temperado) e relatada em várias pesquisas como sendo uma das melhores 
variedades para tolerância ao frio na colheita (EDMÉ & GLAZ, 2013). Do mesmo 
modo, ressaltam a variedade CP72-2086 como um exemplo de tolerância cruzada 
(diferentes estresses abióticos) e de sucesso no melhoramento da cana-de-açúcar 
para a região de clima temperado do sul dos EUA, tanto pelo alto potencial de 
rendimento quanto pela tolerância ao frio. Na genealogia dessa variedade há 
presença de três espécies: Saccharum officinarum, S. spontaneum e S. barbieri, o que 
a torna um híbrido interespecífico do complexo Saccharum. 
A partir dos resultados observados nessa pesquisa, verifica-se que CP72-2086 
apresentou excelente combinação com o genitor RB966928, podendo ser indicada 
como genitor em blocos de cruzamentos, nas estações de cruzamento de cana-de-
açúcar, a fim de aumentar a frequência de alelos que conferem maior tolerância ao 
frio em progênies de cana-de-açúcar. 
Com o avanço das gerações clones que apresentaram ótimo desempenho 
produtivo foram selecionados, ao passo que um conjunto de 30 genótipos está sendo 
avaliado nas safras 2016 e 2017, na fase de experimentação (FE). Esses clones 
possuem potencial para serem explorados comercialmente e, ou, em futuros 
cruzamentos visando aumentar a tolerância ao frio. É importante destacar que embora 
esses clones apresentem características agronômicas com destaque, precisam 
possuir alta qualidade agroindustrial, tolerância as principais pragas e doenças, 
manutenção da qualidade do caldo após temperaturas congelantes, além de 
longevidade de socaria. Portanto, esses caracteres também devem ser avaliados na 
última fase de seleção (FE).  
Entre as 19 famílias que tiveram clones selecionados em todas as fases, 17 
famílias apresentaram efeitos genéticos positivos para TCH e TBH durante a fase T1 
(Tabela 5) e essas famílias contribuíram com 23 clones (76,6%) para a fase FE. As 
outras cinco famílias que apresentaram efeitos genéticos negativos contribuíram com 
sete clones (23,33%) para a fase FE. 
A maior parte dos 30 clones selecionados na fase T3 (76%) pertencem as 
melhores famílias da fase T1. Além disso, é importante destacar que das 10 melhores 
famílias para TCH e TBH no T1, seis famílias tiveram descendentes selecionados em 
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todas as fases, contribuindo com 12 clones, ou seja, 40% dos melhores clones na fase 
FE (Tabela 5). Essas seis famílias potenciais (CP72-2086 × RB966928; RB867515 × 
RB946903; RB867515 × RB996961; RB855156 × RB987935; RB965902 × CP72-
2086 e RB987935 × RB867515) foram representadas por 241 clones selecionados 
durante o T1, portanto, 5% dos indivíduos selecionados nessas famílias chegaram as 
fases mais avançadas e fazem parte dos ensaios de experimentação. 
 
Tabela  5. Famílias presentes em todas as fases de teste (T1, T2 e T3), juntamente 
com as suas classificações (RANK) para TCH e TBH na primeira fase de teste (T1) e 
a quantidade de clones selecionados em cada fase (nk). Experimentos conduzidos no 
estado do Rio Grande do Sul, município de Pelotas, nos anos de 2013, 2014 e 2015, 
respectivamente. 
FAMÍLIAS 
 RANK NO T1  nk 
 TCH TBH  T1 T2 T3 
RB867515 × RB946903  5 9  59 10 4 
CP72-2086 × RB966928  2 2  41 7 3 
RB867515 × RB996961  1 1  40 5 2 
RB966928 × RB987935  12 14  37 3 2 
RB987935 × RB966928  24 22  39 3 2 
RB867515 × RB965518  20 27  21 4 2 
RB946903 × RB867515  27 34  39 5 2 
RB966928 × RB975932  37 40  19 3 2 
RB855156 × RB987935  7 3  35 2 1 
RB965902 × CP72-2086  9 6  30 2 1 
RB987935 × RB867515  4 8  36 4 1 
RB966928 × RB996961  15 10  20 2 1 
RB987935 × RB975932  11 15  35 3 1 
RB867515 × RB966928  14 16  43 3 1 
RB966928 × RB855589  22 19  20 3 1 
TUC77-42 × RB966928  26 21  29 4 1 
RB975932 × RB966928  33 32  20 1 1 
RB987935 × RB946903  35 43  34 3 1 
RB867515 × CP70-321  45 47  23 5 1 
TOTAL     620 72 30 
 
Esses resultados demonstram a importância da seleção de famílias na fase T1 
e a necessidade de realizar a seleção de um número de indivíduos que possa 
representá-las nas fases seguintes. Resende e Barbosa (2006) relatam que 50 
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indivíduos devem ser selecionados dentro da melhor família a fim de reter o melhor 
genótipo e, conforme apresentado por Resende (2002), 50 indivíduos representam 
98% do tamanho efetivo máximo de uma família de irmãos completos. Neste sentido, 
verifica-se que o número de 59 clones selecionados no T1 para a família  RB867515 
× RB946903 enquadra-se nesta categoria, e portanto, estima-se que o melhor 
genótipo desta família tenha sido selecionado (RESENDE & BARBOSA, 2006). 
De acordo com Simmonds (1996), 10% das melhores famílias concentram, 
aproximadamente, 60% dos melhores genótipos e pouco se ganha ao selecionar mais 
de 20% das famílias. Portanto, devido ao grande número de famílias avaliadas 
anualmente por muitos programas de melhoramento genético da cana-de-açúcar, é 
preferível selecionar um menor número de famílias e realizar uma boa amostragem 
dentro de famílias, ou seja, deve-se buscar selecionar o maior número possível de 
clones dentro das melhores famílias, de forma que elas estejam bem representadas. 
Dessa forma, as famílias e os indivíduos mais promissores poderão ser avaliados 
novamente durante as fases seguintes (T2 e T3), onde a seleção clonal poderá ser 
praticada com maior acurácia (BRASILEIRO et al., 2016). 
Nos trabalhos de Resende e Barbosa (2006); Oliveira et al. (2011) e Brasileiro 
et al. (2016) há recomendação da seleção via BLUP individual simulado (BLUPIS), o 
qual é um método que indica o número de indivíduos a serem selecionados dentro 
das melhores famílias. Esses autores recomendam a aplicação do método, pois as 
médias dos indivíduos selecionados via BLUPIS apresenta alta correlação com os 
verdadeiros valores estimados via BLUP individual, podendo ser praticada quando os 
indivíduos são conduzidos para testes clonais via propagação vegetativa. 
Uma alternativa sugerida para melhorar os valores de acurácia verificados no 
T2 para os caracteres TCH e TBH é o uso da estratégia de seleção por meio do 
BLUPIS. Nessa estratégia aproximadamente 50 indivíduos são selecionados nas 
melhores famílias. Porém, fica a critério do melhorista definir a percentagem de 
famílias a serem selecionadas. Como nas fases T2 e T3 todas as parcelas podem ser 
pesadas integralmente, o BLUP individual (BLUPI) poderá ser aplicado na estimativa 
das médias genotípicas. Com isso, se os melhores indivíduos das melhores famílias 
forem selecionados no T1 como o BLUPIS preconiza, haverá um aumento na 
probabilidade de obtenção de clones potenciais nas fases seguintes. Com a seleção 
de 50 genótipos nas 10 melhores famílias avaliadas nesse estudo, seria possível 
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avançar para o T2, 500 clones descendentes das melhores famílias e com esse 
número de repetições por família, seria possível obter acurácias elevadas para 
caracteres como TCH e TBH (RESENDE & BARBOSA, 2006; OLIVEIRA et al., 2013). 
Os resultados encontrados neste trabalho corroboram com a afirmação acima e são 
verificados na Tabela 3, onde as três famílias com mais de 40 clones avaliados na 
fase T2 apontaram acurácia 0,70. 
Verificou-se que algumas famílias, com altas porcentagens de seleção nas 
fases T1 e T2, apresentaram seleção nula na fase T3. Como exemplo, tem-se as 
famílias RB855589 × RB966928, RB966928 × RB867515, RB011681 × RB72454, 
RB996963 × RB996961, RB996963 × RB966229, RB965518 × RB011681 e RB72454 
× RB965902. Essas famílias apresentaram alta frequência de clones com sintomas 
das principais doenças da cana-de-açúcar; escaldadura, carvão e especialmente 
ferrugem marrom e ferrugem alaranjada. Portanto, a suscetibilidade a essas doenças 
resultou na eliminação completa dessas famílias durante o avanço das gerações. 
 
 
3.4.  CONCLUSÕES 
 
As famílias que melhor combinam alelos favoráveis para os caracteres de 
rendimento da cana-de-açúcar e para tolerância ao estresse por frio, nas condições 
naturais de baixa temperatura avaliadas no sul do Brasil são: CP72-2086 × RB966928, 
RB966928 × RB975932, RB987935 × RB966928, RB987935 × RB867515, RB867515 
× RB996961 e RB867515 × RB965518. 
O conjunto de 30 clones potenciais que avançaram para a fase de 
experimentação é constituído por indivíduos com maturação precoce e alto teor de 
Brix (qualidade), clones que apresentaram níveis de sobrevivência do meristema 
apical (tolerância a estresse abiótico) na primeira fase de seleção e clones com 
superior produtividade de colmos (rendimento agrícola), os quais podem compor fases 
avançadas do melhoramento, e com potencial de serem utilizados comercialmente. 
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4. CONSIDERAÇÕES FINAIS 
 
Apesar de ser uma cultura agrícola que ocupa vastas áreas em regiões de clima 
tropical, um quarto dos países produtores de cana-de-açúcar a cultivam em áreas 
onde o estresse abiótico predominante é a baixa temperatura e ocorrência de geada. 
Nesse sentido, a tolerância a estresses abióticos é uma das características mais 
importantes para a seleção em cana-de-açúcar. 
Por meio da estimativa dos parâmetros genéticos dos caracteres de interesse 
neste estudo, a variabilidade foi quantificada, qualificada e explorada de forma 
eficiente, para as famílias de cana-de-açúcar avaliadas em condições naturais no sul 
do Brasil (Latitude 31º 41’ S). Com base no objetivo proposto, constata-se que no 
primeiro ano de avaliação (2013), as condições climáticas no período de inverno foram 
favoráveis para a condução dos ensaios e, sobretudo, para a seleção de clones 
potenciais.  
De modo geral, as melhores famílias na primeira fase de seleção (T1), que 
combinaram excelente produtividade de cana-de-açúcar e bom comportamento 
quanto a tolerância ao estresse ao frio, foram aquelas famílias com melhor 
desempenho nas fases mais avançadas do melhoramento. Em outras palavras, a 
maioria dos clones que progrediram à fase de experimentação (FE) vieram de famílias 
com elevado valor genotípico para os caracteres de interesse. Portanto, as chances 
de selecionar genótipos com potencial de produção, qualidade e tolerância ao 
estresse por frio aumentam a medida que as maiores intensidades de seleção são 
direcionadas para essas famílias.  
Famílias envolvendo cruzamentos entre CP72-2086, RB966928, RB867515, 
RB987935, RB965902, TUC77-42, RB996961, RB946903 e RB855156 apresentam 
melhores combinações de características relacionadas à produção de cana-de-açúcar 
e tolerância ao estresse ao frio, que podem ser exploradas por meio da seleção de 
famílias nas fases iniciais. 
Neste sentido, o conhecimento gerado com estudos dessa natureza pode 
contribuir com uma retroalimentação de informações aos programas de melhoramento 
genético da cana-de-açúcar. Sobretudo, direcionam e auxiliam na decisão dos futuros 
cruzamentos com base na caracterização da variabilidade da população segregante, 
nas melhores combinações de cruzamentos ou famílias e nos genitores que 
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apresentam maior tolerância à estresse abiótico por frio, por exemplo. 
No conjunto de 30 clones potenciais há indivíduos com maturação precoce e 
alto teor de Brix (qualidade), clones que apresentaram níveis de sobrevivência do 
meristema apical (tolerância a estresse abiótico) na primeira fase de seleção e clones 
com superior produtividade de colmos (rendimento agrícola), os quais podem compor 
experimentos em fases avançadas do melhoramento, como por exemplo avaliação da 
interação genótipo vs. ambientes em diferentes regiões edafoclimáticas de cultivo da 
cana-de-açúcar e com potencial de serem utilizados comercialmente. 
Como proposta de pesquisa visando o melhoramento da cana-de-açúcar com 
maior tolerância ao frio, sugere-se ampliar os estudos com famílias oriundas de 
cruzamentos com genitores reconhecidamente tolerantes ao frio, a exemplo da 
variedade CP72-2086 utilizada no presente trabalho e que proporcionou resultados 
promissores, especialmente quando combinada com a variedade RB966928. As 
principais referências de literatura estrangeira indicam as variedades LCP85-384, 
HoCP96-540, L97-128 e HoCP04-838, como excelentes genitores na transmissão da 
tolerância ao frio. Desse modo, possibilitar maior número de cruzamentos entre a 
variedade RB966928 e os genitores citados acima. Conduzir testes para avaliação da 
curva de maturação dos clones promissores, em especial aqueles que receberam nota 
máxima para tolerância no T1 e que avançaram até a fase FE. E ampliar as pesquisas 
com as melhores famílias citadas neste trabalho e clones selecionados, 
preferencialmente em ambientes de maior probabilidade de ocorrência deste estresse 
abiótico. 
Por derradeiro, as informações obtidas durante os cinco anos desta pesquisa, 
bem como os clones avançados, são resultados do trabalho de profissionais que 
acreditam no intercâmbio de pesquisa entre diferentes órgãos do setor público. Este 
foi um trabalho inédito para o Brasil, e se tornou possível em razão da cooperação e 
competência das instituições Ridesa e da Embrapa.  
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